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Résumé : Tribolium castaneum, ravageur primaire des denrées stockés, est un coléoptère 
cosmopolite et polyphage. Sa capacité à dérouler son cycle de développement sur divers 
substrats alimentaires et dans toutes les conditions bioclimatiques a suscité des réflexions sur 
son adaptabilité morphologique et génétique. Cette thèse avait pour objectif de caractériser 
morphologiquement puis génétiquement les populations trophiques et géographiques de T. 
castaneum dans la zone Ouest-africaine. Plusieurs pays Ouest-africains ont été échantillonnés 
dont seulement les échantillons de sept d'entre eux ont fait émerger T. castaneum. Suite aux 
études morphométriques, statistiques et génotypiques, le facteur trophique est celui qui 
structure mieux les individus Ouest-africains. Les populations trophiques du mil et du riz sont 
morphologiquement et génétiquement différenciées et représentent chacune un biotype à part 
entière. Il existe entre les populations géographiques Ouest-africaines une différenciation 
génétique significative, mais cette dernière est expliquée par les différentes conditions 
bioclimatiques qui règnent dans ces pays. Les populations qui évoluent dans les mêmes 
conditions bioclimatiques ne sont pas morphogénétiquement différenciées, à quelques 
exceptions près (entre populations géographiques des pays où règne le climat sahélo-
soudanien). Selon ses conditions bioclimatiques, trois écotypes Ouest-africains ont été 
caractérisés : sahélien, soudanien et sahélo-soudanien. Le facteur bioclimatique a un effet 
structurant sur la morphologie et la génétique des populations Ouest-africaines. La sous-
structuration de la commercialisation des céréales en sous-espaces d'échanges céréaliers dans 
la zone Ouest-africaine n’a pas une influence significative sur la structuration morphogénétique 
de ces populations du fait de la position géographique des pays comme le Niger et le Mali qui 
entretiennent à la fois des échanges céréaliers entre plusieurs sous-espaces. Les conditions de 
stockage dans les magasins de commerce favorisent la diversité morphogénétique 
intrapopulation de T. castaneum.  
Mots clés : Tribolium castaneum, Afrique de l’Ouest, morphogénétique, écotypes, mil, riz. 
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Thesis Title: Morphogenetic characterization of West-African populations of Tribolium 
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Summary:  
Tribolium castaneum, the primary pest of stored commodities, is a cosmopolitan and 
polyphagous Coleoptera. Its ability to unroll its development cycle on various food substrates 
and in all bioclimatic conditions has led to reflections on its morphological and genetic 
adaptability. The objective of this thesis was to characterize morphologically and genetically 
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Préambule 
Lors d'une conversation avec un ami un frère Ahmed Bachir DIEDHIOU : 
* 
- Abdou Khadre : Nous ne sommes que l'avatar de notre ADN et la conception de nos protéines. 
- Ahmed Bachir : Et la place de Dieu dans tout ça ? 
- Abdou Khadre : Dieu est celui à qui appartient la main qui a tout créé, même l'ADN. 
- Ahmed Bachir : 👍 
------------------------------------------------------------------ 
 
 
*IDOLE-PMS* 
Taille moyenne, démarche aisée, style simple, regard éloquent 
Homme de science au sourire racé, au visage jovial, aux dits captivants 
Digne de respect, de par son caractère ancré et ses gestes magnanimes 
Du savoir-faire paré d’une éducation réputée, d’une sociabilité unanime. 
* 
De l’autre bout du temps, un jeune homme est envouté 
Comme cela ne suffisait pas, Il fut passionné 
Il ne lâchera guère, jusqu’à ressembler pour devenir 
En suivant ses pas, il finira par se trouver pour conquérir 
 
CAKM-DIA 
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a sécurité alimentaire est plus qu’un simple objectif, elle est actuellement devenue 
un défi continental que l’Afrique cherche par tous les moyens à relever. Elle 
concerne à la fois la sécurité des approvisionnements aussi bien en qualité qu’en quantité. En 
santé publique, la sécurité alimentaire se définit comme étant l’ensemble des conditions et 
mesures nécessaires pour assurer la sécurité et la salubrité des aliments à toutes les étapes de la 
chaine alimentaire. Du point de vue économique et social, elle se définie comme étant l’accès 
permanent de toutes les populations, familles et personnes aux denrées alimentaires nécessaires 
pour mener une vie saine et active (Dembélé & Staatz, 2010). Partant de cette définition, la 
sécurité alimentaire est loin d’être atteinte en Afrique subsaharienne plus particulièrement en 
Afrique de l’Ouest. D’une part, sur le plan démographique, la prévalence de la sous-alimentation 
ne cesse de croitre de 2010 à 2017 en Afrique (267,0 millions à 374,9 millions de personnes 
souffrent d'insécurité alimentaire, soit 19,1% à 20,4% de la population africaine), en Afrique sub-
saharienne (244,5 millions à 345,9 millions de personnes, soit 21,7% à 23,2% de la population 
sub-saharienne) et en Afrique de l’Ouest (77,2 millions à 109,8 millions de personnes, soit 10,4% 
à 15,1% de la population Ouest-africaine) (FAO, FIDA, OMS, PAM et UNICEF, 2018). D’autre 
part, sur le plan agricole, la hausse considérable des prix mondiaux des denrées alimentaires 
depuis 2008 (AFD-CIRAD-FIDA, 2011) révèle une certaine fragilité de la sécurité alimentaire 
qui touche particulièrement les populations pauvres des pays d’Afrique subsaharienne et dont les 
conséquences à terme sont la dégradation de la qualité du bien-être social pour la grande majorité 
de ces populations (Dembélé & Staatz, 2010).  
L'analyse de la situation et des perspectives sur la sécurité alimentaire en Afrique de l’Ouest, 
partie Occidentale de l’Afrique subsaharienne, montre un écart croissant entre les besoins de 
consommation et de nutrition, et les disponibilités alimentaires au niveau global des pays, des 
ménages et des individus. La faiblesse des gains de productivité dans la production alimentaire 
et des capacités d'importation, constitue la contrainte majeure à l’atteinte de la sécurité 
alimentaire en Afrique Occidentale (Dembélé & Staatz, 2010). La croissance du secteur agricole 
est ainsi devenue une solution prélude à l’amélioration de cette situation alimentaire Ouest-
africaine jusqu’à ce qu’elle soit entravée par des contraintes d’ordres socio-économique et 
politique et des contraintes naturelles. Parmi ces dernières, sont cités les aléas climatiques qui 
sont la cause motrice des variations des productions agricoles d’une zone à une autre, d’une 
culture à une autre et d’une année à une autre. Selon le rapport de la FAO (1996), le risque de 
sécheresse dû à l’instabilité des pluies et leur mauvaise répartition dans l’espace et dans le temps, 
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est devenu une inquiétude continentale commune. Ces situations climatiques, qui sont de plus en 
plus désastreuses au détriment de l’agriculture, défavorisent la disponibilité de l’eau qui constitue 
l’un des éléments fondamentaux de l’agriculture.  Avec une baisse significative de la 
pluviométrie prévue par la Banque mondiale (2007) dans les zones sahélo-soudaniennes pour les 
décennies à venir, ces aléas climatiques risquent de faire de la disponibilité de l’eau un acteur 
plus contraignant. En plus de la forte instabilité du cycle pluviométrique, l’irrigation ne couvre 
que 6% des superficies cultivables en Afrique subsaharienne, malgré l'existence d'un potentiel 
irrigable important (AFD-CIRAD-FIDA, 2011). C’est dans ce contexte que s’inscrit la mise en 
valorisation de la culture de plusieurs céréales en particulier le mil et le riz, les plus adaptées dans 
ces conditions, pour faire face à ce fléau climatique. 
Le mil ou Pennisetum typhoides, céréale la plus tolérante et la plus résistante à la sécheresse, et 
cultivée dans des régions arides et semi arides de l'Afrique où la pluviosité se situe entre 150 et 
800 millimètres (FAO, 1996), est une des cultures far pour l’atteinte à la sécurité alimentaire 
dans la zone Ouest-africaine. La disponibilité de cette céréale, son adaptation aux différentes 
zones bioclimatiques des pays de la région Ouest-africaine et son adaptation à une large gamme 
d’utilisation, justifient le rôle primordial qu’elle joue dans la sécurité alimentaire, la 
diversification et l’amélioration des revenus des différents acteurs agricoles. Le mil est le mieux 
adapté aux zones sèches vulnérables et présente les meilleurs bilans énergétiques (efficience dans 
la photosynthèse, dans l’utilisation de l’eau et de l’azote). Physiologiquement et génétiquement, 
il est aussi le mieux armé pour répondre au défi du changement climatique. La valeur 
nutritionnelle de cette céréale en acides aminés et minéraux essentiels est bien supérieure à celle 
des plantes à tubercule, et légèrement meilleure que celle du riz (AFD-CIRAD-FIDA, 2011).  
Outre cette graminée, la valorisation de la culture du riz par irrigation est devenue elle aussi, une 
des solutions majeures pour contrer l’impact négatif des changements climatiques sur la sécurité 
alimentaire, d’autant plus que l’Afrique subsaharienne est dotée d’un potentiel irrigable 
important, favorable à ce type de culture. En plus, la riziculture irriguée est largement plus 
rentable que la riziculture pluviale (rendement riz pluvial = 1,04 tonne/ha ; rendement riz irrigué 
= 4,19 tonne/ha) (AFD-CIRAD-FIDA, 2011).  
Ces deux cultures vivrières subissent un goulot d’étranglement situé à deux niveaux : la 
production (faible production par rapport à la consommation de la population Ouest-africaine) et 
la commercialisation. Parmi les problèmes liés à la commercialisation de ces cultures, on peut 
citer l’insuffisance d’infrastructures de stockage qui est à l’origine de mauvaises conditions 
 Introduction générale 
 
3 Thèse de Doctorat en Biologie Animale / Génétique des Populations                                  Cheikh Abdou Khadre Mbacké DIA 
 
d’entreposage de ces céréales entrainant des pertes quantitatives et qualitatives importantes. La 
culture des céréales est saisonnière en Afrique subsaharienne, ce qui nécessite impérativement 
leur mise en stockage pour répondre aux besoins en semences pour la prochaine saison culturale 
et pour assurer la sécurité alimentaire. Ces stocks subissent des pertes énormes aussi bien 
quantitatives que qualitatives, allant jusqu’à 20 à 30% de pertes de mil et de riz entreposés (AFD-
CIRAD-FIDA, 2011) après six mois de mauvais stockage. Ces pertes de céréales entreposées en 
Afrique subsaharienne sont estimées par la Banque mondiale (2011) aux environs de 4 milliards 
de dollars, suffisants pour répondre aux besoins calorifiques annuels d’au moins 48 millions de 
personnes. Ces pertes sont variables selon les pays : faibles dans les pays industrialisés et très 
élevées dans les régions sahariennes (Ngamo & Hance, 2007). 
En effet, de nombreux ravageurs (rongeurs, insectes, virus, bactéries, champignons, …) sont à 
part entière la cause des pertes de mil et de riz entreposés. Responsables à 44% de ces pertes, les 
insectes ravageurs des céréales entreposées constituent dès lors un risque plus qu’alarmant pour 
l’atteinte des objectifs de la sécurité alimentaire (Sezonlin, 2006). De ces faits, le mil et le riz 
deviennent difficiles à conserver dans le temps, depuis leur envahissement par l’insecte ravageur 
le plus ubiquiste1, le plus polyphage2 (Seck, 1992) et le plus redoutable, connu sous le nom 
scientifique de Tribolium castaneum (Herbst) et sous le nom barbare de Tribolium rouge de la 
farine. Il est caractérisé par un rythme de reproduction très rapide (Noel et al., 2011) et une 
possibilité opportuniste à attaquer aussi bien les céréales (mil, riz, maïs, le blé et sorgho) que 
l’arachide (Seck, 1992). Vu la rapidité de son rythme de reproduction, cet insecte favorise des 
pertes de poids énormes de céréales stockées qui empêchent aux exploitants agricoles de tirer 
pleinement partie de leur travail et est ainsi devenu un ravageur économiquement menaçant 
(Seck, 1992). Hormis ces dégâts quantitatifs, T. castaneum confère aux stocks une odeur 
répulsive caractéristique et nauséabonde suite à la sécrétion d’une substance par les glandes 
odoriférantes des adultes en cas d’une forte infestation (Seck, 1989). T. castaneum est un insecte 
véritablement nuisible qui doit faire l’objet d’une lutte rationnelle pour protéger les grains lors 
du stockage et de la conservation.  
Les méthodes utilisées pour éradiquer ces insectes ravageurs des récoles sont diverses mais seules 
les méthodes chimiques faisant recours aux pesticides tels que les organophosphorés et les 
                                                     
1 Espèce rencontrée dans des milieux écologiques très différents 
2 Aptitude à se développer sur différents hôtes 
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pyréthrinoïdes sont à la portée des pays en voie de développement (Sembene, 2000) comme ceux 
d’Afrique Occidentale. Elles sont plus rapides, moins coûteuses et plus efficaces à la première 
utilisation, mais elles soulèvent le problème lié à la résistance des insectes face à ces substances 
chimiques (Delobel & Tran, 1993). Cette population d’insectes, résistante suite aux premières 
applications, ne sera éradiquée par le même produit chimique qu’en augmentant la dose et/ou la 
concentration du produit. Ainsi, leurs utilisations soulèvent à ce niveau un problème de violation 
des normes de l’environnement et de la Santé publique en entrainant une intoxication chronique 
des consommateurs (Ngamo et Hance, 2007) et la pollution des terres cultivées. Malgré cette 
utilisation abusive, irrationnelle et anarchique de ces pesticides chimiques face à T. castaneum, 
il est devenu actuellement résistant à toutes les classes d’insecticides (pesticides chimiques et 
biopesticides) (Bonneton, 2010). Pour cela, le contrôle de ce ravageur nécessite de nouvelles 
stratégies de lutte. Sans utilisation des moyens sophistiqués, faisant appel à des coûts financiers 
lourds pour les cultivateurs, commerçants et producteurs, la mise en place d’une stratégie de lutte 
adaptée contre T. castaneum ne serait possible que lorsque nous disposions les meilleures 
connaissances préludes sur la biologie et la dynamique populationnelle de cet insecte. 
Insecte ubiquiste et polyphage (Delobel & Tran, 1993, Seck, 1992), T. castaneum n’a pas le 
même rythme de reproduction sur plusieurs céréales qui n’ont ni la même composition 
organoleptique ni les mêmes propriétés physiques (Diome, 2014). Le type de support alimentaire 
de T. castaneum et les différentes conditions bioclimatiques qui règnent en Afrique de l’Ouest 
auraient un soubassement sur la diversité morphologique de cet insecte.  
Comme l’avaient dit Gouyou et al. (1997), les organismes tels que nous les voyons, ne seraient 
rien d’autres que les avatars des gènes qui voyagent dans le temps et dans l’espace en subissant 
les contraintes coordonnées et régulatrices des différentes forces évolutives. C’est ainsi que la 
génétique (étude des gènes), l’écologie (l'étude du système de reproduction, de la structure 
sociale, de la dispersion et de la distribution spatiale) et l’environnement (la fragmentation du 
paysage et des barrières physiques) sont devenus les facteurs fondamentaux pouvant contraindre 
la panmixie (rencontre au hasard des individus dans le but de se procréer) pour conduire à une 
différenciation génétique (Semeao et al., 2012) sous les effets des différentes forces évolutives. 
C’est dans cette optique que de nombreuses études sur l’écologie et la bioécologie de ce ravageur 
ont été menées mais, jusqu’à nos jours, aucune étude portant sur la morphologie et la génétique 
des populations de T. castaneum, outre celle de Diome (2014) réalisée spécifiquement au 
Sénégal, n’a été faite dans la zone Ouest-africaine. Pour cette raison, il est devenu essentiel de 
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connaitre la cartographie génétique de T. castaneum, insecte polyphage et ravageur du riz et du 
mil entreposés, dans la zone Ouest-africaine, partitionnée en plusieurs zones bioclimatiques dont 
chacune d’entre-elles est caractérisée par ses propres faiblesses et vulnérabilités face à la 
sécheresse, afin de définir des stratégies de lutte adaptées. Ce qui nous mène à se demander si le 
type de nourriture utilisé par T. castaneum pour s’alimenter et pour dérouler son cycle de 
développement et les différentes conditions bioclimatiques Ouest-africaines, seraient à l’origine 
de sa structuration morphogénétique. Les facteurs purement métaboliques, en particulier les 
caractéristiques physicochimiques du grain (Sembene, 2000) ainsi que les conditions 
bioclimatiques de chacune des zones Ouest-africaines, doivent être pris en considération pour 
mieux connaitre la population Ouest-africaine de T. castaneum.  
L’objectif général de cette étude est de comparer la morphologie et la structure génétique en 
Afrique de l’Ouest entre populations trophiques de T. castaneum d’une part et populations 
géographiques d’autre part dans le but de proposer des stratégies de protection des stocks de mil 
et de riz contre ce ravageur dans le respect des normes de l’environnement et de la santé publique.  
Pour l’atteinte de cet objectif général, deux objectifs spécifiques ont été fixés à savoir : 
 Caractériser morphologiquement les populations trophiques et géographiques Ouest-
africaines de T. castaneum. 
 Caractériser génétiquement les populations trophiques et géographiques Ouest-africaines 
de T. castaneum. 
Ce document s’articule en trois chapitres : le premier sera consacré à la synthèse bibliographique 
qui présentera d’abord le cadre géographique, agroécologique et bioclimatique de la zone 
d’étude, la situation culturale des États concernés et les flux commerciaux céréaliers dans 
l’espace UEMOA en l’occurrence le mil et le riz ; décrira ensuite T. castaneum, notre modèle 
biologique, et ses deux hôtes concernés (le mil et le riz) ; et présentera finalement les marqueurs 
moléculaires habituellement utilisés. Le deuxième chapitre sera destiné à la caractérisation 
morphologique des populations trophiques et géographiques de T. castaneum en Afrique de 
l’Ouest. Le troisième chapitre concernera la caractérisation génétique des populations trophiques 
et géographiques de T. castaneum en Afrique de l’Ouest. Une conclusion générale et des 
perspectives seront dégagées et des recommandations seront formulées à l’endroit des différents 
acteurs agricoles. 
 Chapitre I : Synthèse bibliographique 
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I.1. Cadre géographique et situation culturale des États concernés 
La région d’intérêt englobe géographiquement sept États d’Afrique de l’Ouest à savoir le 
Burkina Faso, la Gambie, la Guinée Bissau, le Mali, le Niger, la République de Guinée et le 
Sénégal. Ces États ont la particularité d’avoir des relations commerciales transfrontières des 
produits culturaux plus particulièrement les céréales en ce qui concerne cette étude.  
I.1.1. Niger 
Le Niger est un État d’Afrique de l’Ouest steppique situé entre l’Algérie, le Bénin, le 
Burkina Faso, le Tchad, la Lybie, le Mali et le Nigéria. Il est situé entre l’Afrique du nord et 
l’Afrique au sud du Sahara et grâce à cette situation géographique il est considéré comme 
carrefour entre ces dernières. Situé dans une des régions les plus chaudes et les plus ensoleillées 
de la Terre, le Niger est doté d'un climat essentiellement désertique et extrêmement sec. Son 
climat est caractérisé par une saison chaude de mars à mai, une saison pluvieuse de juin à 
septembre et une saison froide d'octobre à février (Karimou & Atikou, 1998). C’est un pays 
couvert de 80% par le Sahara et le Sahel. Seule une bande au sud de ce pays est verte. La 
production du maïs et celle du riz sont marginales et demeurent encore très faibles en dépit des 
efforts consentis dans les aménagements hydro agricoles tant autour du fleuve Niger, qu’à 
l’intérieur du pays (Soule & Gansari, 2010). Le mil occupe la première place dans la culture 
céréalière nigérienne tant en termes de pratique (tous les agriculteurs cultivent du mil) qu’en 
terme de production (Karimou & Atikou, 1998 ; Soule & Gansari, 2010).  
 
Figure 1 : Evolution de la production céréalière au Niger entre 1980 et 2006 
(FRAM, 2007 cité par Soule & Gansari, 2010) 
I.1.2. Burkina Faso 
Le Burkina Faso est un pays d’Afrique de l’Ouest sans accès à la mer. Il est entouré de la 
Côte d'Ivoire, du Ghana, du Togo au Sud, du Bénin au sud-est et du Mali au nord. Il a un climat 
tropical avec deux saisons par année (une saison des pluies et une saison sèche). La majeure 
partie de ces terres cultivées est consacrée à la production des céréales : le sorgho ou le gros mil 
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dans les régions humides et le petit mil dans les régions sèches et sur les sols sableux. Le nord, 
très sec est surtout le domaine du petit mil, tandis que le reste du pays, plus humide est celui du 
sorgho. Parmi les vivrières complémentaires, figurent le maïs, le riz paddy, le manioc, les 
ignames, l’arachide, etc. Le riz et l’igname sont cultivés dans les régions les plus humides du 
Burkina Faso comme l’extrême sud-ouest et leur production a augmenté de 2000 à 2006 à un 
rythme plus lent (Soule & Gansari, 2010). Malgré ces efforts, ce pays n’arrive jusqu’à maintenant 
pas à être autosuffisant dans le domaine vivrier et doit réserver impérativement la part de 
l’importation surtout des céréales dans sa culture.  
 
Figure 2 : Évolution de la production céréalière au Burkina Faso entre 1980 et 2006 
(FRAM, 2007 cité par Soule & Gansari, 2010) 
Selon DLICCBF (2010), le Burkina Faso est actuellement subdivisé en quatre zones 
agroécologiques : la zone du nord-sahélien, la zone du sud-sahélien, la zone du haut-soudanien 
et la zone du sud-soudanien dans laquelle se trouve la localité de Bobo Dioulasso. 
 La zone soudanienne ou zone sud-soudanienne occupe le sud-ouest du pays ainsi qu’une 
mince bande le long de la frontière avec la Côte d'Ivoire, le Ghana, le Togo et le Bénin. Elle est 
délimitée au Nord par l’isohyète 900 mm et la pluviosité annuelle peut atteindre 1300 mm à 
l’extrême Sud du pays (Zone autour de la ville de Gaoua)3.  
I.1.3. République de Guinée  
La République de Guinée est située au sud-ouest de l’Afrique Occidentale et couvre une 
superficie de 245.857 km2. C’est un pays côtier avec 300 km de littoral atlantique, à mi-chemin 
de l’équateur et du tropique du cancer entre 7°05 et 12°51 de latitude Nord et 7°30 et 15°10 de 
longitude Ouest. Elle est limitée à l’Ouest par l’Océan Atlantique, au Sud par la Sierra Leone et 
                                                     
3 (http://ornithologieetbetta.free.fr/ornitho/ornitho_burkina_pays.php 
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le Liberia ; à l’Est par la Côte d’Ivoire et le Mali ; et au Nord par la Guinée Bissau, le Sénégal et 
le Mali (Bah, 2004). Le climat est tropical avec une saison des pluies de mai à octobre mais qui 
varie plus ou moins selon les régions et une saison sèche de novembre à avril. L’Ouest, au bord 
de l’Atlantique, est très humide. Le climat est plus tempéré au centre avec la saison des pluies de 
mai à novembre à égale durée qu’à la saison sèche (Bah, 2004). Au Nord-est, le climat est tropical 
sec avec des pluies plus faibles et des températures plus élevées sauf de décembre à février 
lorsque le vent souffle. Le sud-est de la Guinée est subéquatorial avec une longue saison des 
pluies et des températures moyennes. Le riz, les palmiers à huile et les bananiers sont cultivés en 
majorité dans la plaine côtière surtout dans la Moyenne Guinée où 63% des terres cultivées sont 
consacrées à la culture du riz. Le mil et le fonio sont les principales cultures de la haute Guinée 
(COPAGEN-Guinée, 2013). La République de Guinée apparaît comme un pays de longue 
tradition de la culture du riz. Mieux, l’évolution de la production de cette céréale se démarque 
nettement des autres. Vraisemblablement, la production de cette denrée a cessé d’être de 
subsistance pour devenir de rente car elle est au centre des enjeux alimentaires du pays (Soule & 
Gansari, 2010).   
 
Figure 3 : Evolution de la production céréalière en Guinée entre 1980 et 2006 
(FRAM, 2007 cité par Soule & Gansari, 2010) 
La Guinée est composée de quatre régions naturelles qui constituent chacune une zone 
agroécologique : la Guinée Maritime (ou Basse Côte), la Moyenne Guinée, la Haute Guinée et 
la Guinée Forestière. Toutes ces régions se prêtent à la riziculture (PASAL, 2001).  
I.1.4. Guinée Bissau 
Située sur la côte occidentale d’Afrique, la Guinée Bissau couvre une superficie de 36 
120 km2 incluant l’archipel Bijagos formé d’une trentaine d’îles. Le pays est entouré au nord par 
le Sénégal, à l’est et au sud-est par la République de Guinée et au sud-ouest et à l’ouest par 
l’océan Atlantique (Eichelsheim, 2014). 
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Figure 4 : Évolution de la production céréalière de la Guinée Bissau entre 1980 et 2006 
(FRAM, 2007 cité par Soule & Gansari, 2010) 
Tout comme la République de Guinée, la Guinée Bissau est un pays de longue tradition 
de la culture du riz. L’évolution de la production céréalière de la Guinée Bissau est presque 
identique à celle de son homologue de la Guinée. Sa culture céréalière est caractérisée par une 
importante production de riz et une faible production des autres céréales (Soule & Gansari, 2010). 
Le riz est principalement cultivé dans les mangroves et en proportion plus réduite dans les bas-
fonds ou en culture pluviale. Le milieu naturel varié autorise un éventail de cultures vivrières 
notamment que le mil, le sorgho, le maïs, le manioc, la patate douce et l’arachide (autrefois 
culture de rente) et de cultures de rente comme le coton (AQUASTAT, 2005). Quatre systèmes 
de production coexistent dans la zone guinéenne (FAO, 2000 ; EQUASTAT, 2005) : le système 
bolanha4, le système agro-pastoral5, le système mixte6 et le système ponteiro7.  
Le climat divise le pays en trois zones agroécologiques (AQUASTAT, 2005) :  
- Le nord-est, caractérisé par un climat soudanien avec deux saisons bien distinctes : une saison 
sèche comprise entre novembre et mai et une saison des pluies de juin à octobre. Les 
précipitations varient entre 1 200 et 1 500 mm et sont étalées sur 107 jours. Le taux 
d’évapotranspiration s’élève à 2 507 mm et la température moyenne annuelle est de 27,4°C.  
- Le sud-est, caractérisé par un climat tropical humide, est plus pluvieux et moins chaud. Les 
précipitations sont de 2 000 - 2 550 mm, dont 70% de juillet à septembre, sur 125 jours. La 
température moyenne annuelle est de 26,9°C l’humidité relative atteint 70% et 
l’évapotranspiration 1458mm. La zone représente un potentiel agricole plus important. 
                                                     
4 Riziculture sur mangroves située dans les régions côtières, souvent accompagnée d’élevage et de pêche.  
5 Combinaison entre élevage de bovins et de petits ruminants et culture du mil, du sorgho, du maïs, de l’arachide 
et du coton sur les plateaux (pratique de défriche-brûlis sur forêt sèche-claire ou sur savane arbustive), riz et 
arboriculture fruitière dans les bas-fonds.  
6 Riziculture de mangrove dans la zone intermédiaire, sur les superficies limitées, culture pluviale sur défriche-
brûlis de riz (pam-pam), de mil, sorgho, maïs, arachide, riziculture de bas-fonds et fruiticulture (cola, banane, 
cajou, agrumes).  
7 Système destiné aux marchés, qui prévoit la culture des meilleures terres avec une haute productivité grâce 
notamment à l’utilisation d’intrants chimiques et à l’accès au crédit. 
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Le nord-ouest du pays connaît un climat maritime guinéen, modérément pluvieux et chaud, 
avec 1 500 - 1 877 mm de pluviométrie moyenne sur 112 jours. La température moyenne annuelle 
est de 26,6°C et l’évapotranspiration de 1 837 mm. C’est une zone ayant de bonnes possibilités 
de production agricole diversifiée. 
I.1.5. Sénégal 
Le Sénégal, bordé à l’Ouest par l’océan Atlantique, la Mauritanie au Nord, le Mali à l’Est 
et la et la Guinée Bissau au Sud, se situe à l’extrême ouest du continent africain entre 12°20’ et 
16°40’de latitude Nord et 11°20’ et 17°30’ de longitude Ouest. Il est à cheval sur le domaine 
sahélien au nord, soudanien au centre, et sub-guinéen au sud avec à l’ouest une côte maritime 
longue de plus de 700 km (DPN, 2010).  
Du Nord au Sud, les principaux climats rencontrés au Sénégal sont (Seck et al., 2005) : 
- Sahélien presque désertique, avec des précipitations annuelles ne dépassant pas 350 mm ; 
- Sahélo-soudanien, de type continental sec, compris entre les isohyètes 350 et 700 mm ; 
- Soudano-sahélien, moins chaud et moins sec, caractérisé par une pluviométrie annuelle oscillant 
entre 700 et 900 mm ; 
- Soudanien, compris entre les isohyètes 900 et 1 000 mm ; 
- Soudano-guinéen, caractérisé par d’importantes précipitations de l’ordre de 1 000 et 1 200 mm. 
Deux saisons bien marquées caractérisent le climat sahélien (Seck et al., 2005) : 
- Une saison des pluies, de juin à octobre, pendant laquelle souffle la mousson, vent chaud et 
humide, issu de l’anticyclone de Sainte Hélène ; 
- Une saison sèche de novembre à mai qui voit la prédominance des alizés du Nord (alizé maritime 
issu de l’anticyclone des Açores et le Harmattan issu de l’anticyclone libyen). 
L’agriculture sénégalaise est essentiellement pluviale et saisonnière, dont les spéculations 
cultivées se répartissent selon plusieurs zones écogéographiques épousant une sorte de division 
en fonction des aptitudes locales présidant aussi aux habitudes de consommation (Infoconseil et 
Paoa, 2006). Elle repose à la fois sur les cultures de rente telles comme l’arachide, le coton et les 
cultures vivrières de subsistance telles que le mil, le sorgho et le maïs. Le mil est cultivé 
principalement au centre du pays plus connu sous l’appellation du Bassin arachidier où l’on a 
longtemps vécu sur une rotation mil/arachide. Le riz, culture traditionnelle en Casamance, se 
développe fortement dans la vallée du fleuve Sénégal (Infoconseil et Paoa, 2006).  
Sur le long terme, la production céréalière du Sénégal a évolué en dents de scie. Les 
productions du sorgho, du maïs et du riz local demeurent relativement faibles comparées aux 
besoins réels du pays (Soule & Gansari, 2010). Par contre, la production du mil a connu une 
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véritable progression. Les bassins de production ont peu évolué au cours des trente dernières 
années. Le riz est majoritairement produit dans les différents périmètres aménagés autour du 
fleuve, le mil un peu partout dans le pays et le maïs est en train de conquérir la zone de Casamance 
où il se trouve dans son assiette écologique maximale (Soule & Gansari, 2010). 
 
Figure 5 : Évolution de la production céréalière au Sénégal entre 1980 et 2006 
(FRAM, 2007 cité par Soule & Gansari, 2010) 
Pour une meilleure gestion de ses ressources naturelles, le pays est divisé en six zones 
agro-écogéographiques relativement homogènes du point de vue de leurs potentialités agricoles 
et forestières : (la Valée du fleuve Sénégal, les Niayes, le Bassin arachidier, la Zone 
Sylvopastorale, le Sénégal oriental et la Casamance) (ISRA et FAO, 2008).  
I.1.6. Gambie 
La République de Gambie est le plus petit pays anglophone d’Afrique de l’Ouest. Il est 
pratiquement enclavé dans le Sénégal à l’exception de sa côte-ouest qui s’ouvre dans l’Océan 
Atlantique (Lopez-Escartin, 1991) et le reste de ses frontières se découpe dans le Sénégal. En 
pleine région tropicale, le climat, sahélien avec des savanes, est marqué par deux saisons 
alternatives : la saison sèche qui va de novembre à avril, très longue et souvent sévère à cause de 
l'Harmattan (vent chaud et sec) ; et de la saison des pluies qui va de juin à octobre. Etant 
recouverte par 20% d’eaux, la Gambie a une température moyenne de 25°C (Paye, 2012). La 
Gambie reste un producteur modeste de céréales. Seul, le mil a enregistré une véritable 
progression de sa production au cours de ces années. Cette situation explique en partie, 
l’importance des importations du riz dont le pays a longtemps profité à cause des disparités de 
politiques économiques pour réexporter une quantité considérable sur le Sénégal au cours de la 
décennie 80 et 90 (Soule & Gansari, 2010). 
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Figure 6 : Évolution de la production céréalière de la Gambie entre 1980 et 2006 
(FRAM, 2007 cité par Soule & Gansari, 2010) 
I.1.7. Mali 
Le Mali, vaste pays continental au cœur de l’Afrique de l’Ouest, est situé entre les 10° et 
25° de latitude Nord et entre les 4° de longitude Est et 12° de longitude Ouest. Il couvre une 
superficie de 1 241 238 km², soit environ 1/24ième de la superficie totale de l’Afrique. Il partage 
7 000 km de frontières avec 7 pays à savoir : le Sénégal, la Mauritanie, l'Algérie, le Niger, le 
Burkina Faso, la Côte d'Ivoire et la République de Guinée (PANA, 2007). Sans débouché à la 
mer, les distances d’accès aux différents ports sont les suivants : 980 Km (Conakry), 1225 Km 
(Abidjan) et 1228 Km (Dakar), 1 967 Km (Lomé), 1 973 Km (Téma) 2096 Km (Cotonou) et 1 
430 Km (Nouakchott). Le climat est tropical sec. On y distingue quatre types : un climat saharien 
(désertique) au Nord (pluviométrie annuelle < 200 mm), sahélien au centre (pluviométrie 
annuelle comprise entre 200 mm et 600 mm), soudanien (pluviométrie annuelle comprise entre 
600 mm et 1000 mm) et soudano-guinéenne au sud (pluviométrie > 1000 mm) (PANA, 2007). 
La température maximale sous abri varie entre 34 et 37°C et la minimale entre 21 et 23°C ; 
l'humidité relative maximale oscille entre 31 et 75 % et la minimale entre 11 et 38% ; 
l'évapotranspiration potentielle moyenne annuelle varie entre 1 534 et 2 003 mm contre en 
moyenne moins de 100 à plus de 1.000mm de pluies ; l'ensoleillement mensuel moyen varie de 
284,7 à 322,0 heures (PANA, 2007).  
Les plus fortes productions correspondent aux plus grandes emblavures (CSA, 2011). 
L’analyse par culture des superficies céréalières montre que les emblavures des céréales mil / 
sorgho, principales céréales consommées, ont suivi une évolution en dents de scie. Ces cultures 
étant surtout pluviales, cette évolution s’explique par leur vulnérabilité aux facteurs climatiques. 
Les superficies cultivées en riz et maïs ont été globalement inférieures à celles des mil et sorgho 
(CSA, 2011). Le mil constitue toujours une des principales céréales de ce pays. Il est talonné 
respectivement ces dernières années par le riz, le sorgho puis le maïs. Le maïs est 
vraisemblablement en passe de devenir une des principales céréales des zones cotonnières en 
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Afrique de l’Ouest. Les arrières effets des intrants utilisés pour la production du coton ont 
largement contribué au développement de cette céréale au Mali comme dans les autres pays 
Ouest-africains producteurs de coton (Soule & Gansari, 2010). Cependant, c’est sur le riz que 
repose désormais l’essentiel de l’économie céréalière du Mali. Les meilleures performances ont 
été engrangées par cette céréale pour laquelle le Mali dispose des plus importantes potentialités 
de la région. 
 
Figure 7 : Evolution de la production céréalière au Mali entre 1980 et 2006 
(FRAM, 2007 cité par Soule & Gansari, 2010) 
Quatre zones climatiques correspondant également à 4 zones écologiques principales 
avec un potentiel agricole assez diversifié sont distinguées : la zone sahélienne, la zone 
soudanienne, soudano-guinéenne et le delta intérieur du Niger. Le Mali connaît l’alternance de 
deux saisons : une saison sèche dont la durée varie de neuf (9) mois au Nord (octobre à juin) à 
six (6) mois au Sud (novembre à avril), et une saison humide ou hivernage, mai à octobre au Sud, 
de juillet à septembre au Nord avec des intersaisons plus ou moins marquées correspondant à des 
mois « ni pluvieux, ni secs » (MDR, 2002).  
I.2. Cadre agroécologique et agroclimatique de la zone d’étude 
Selon le rapport de la FAO en 2014, en Afrique de l’Ouest, quatre zones climatiques 
s’étendent d’Ouest en Est et se superposent selon un gradient pluviométrique Nord-Sud, en 
fonction de l'abondance des pluies annuelles et de la période de croissance de la végétation 
herbacée : la zone aride8, la zone semi-aride9, La zone subhumide10 et la zone humide11 (FAO, 
2014). Sur l’ensemble de la sous-région, une partie relativement importante est aride à semi-aride 
(plus de 50%) alors que la proportion de zone humide est plutôt faible. Les pays sont classés en 
                                                     
8 Pluviométrie inférieure à 500 mm avec une période de croissance des plantes de 0 à 90 jours 
9 Pluviométrie comprise entre 500 et 1000 mm avec une période de croissance des plantes de 90 à 180 jours 
10  Pluviométrie comprise entre 1000 et 1500 mm avec une période de croissance des plantes de 180 à 270 jours 
11Pluviométrie supérieure à 1500 mm avec une période de croissance des plantes de 270 à 365 jours 
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trois écosystèmes selon l’importance des 4 zones climatiques (FAO, 2014) : l’écosystème 
sahélien (Burkina Faso, Mali, Niger, Mauritanie, Sénégal, Gambie et Cap-Vert), caractérisé par 
un climat aride ; l’écosystème des savanes (Gambie, Guinée-Bissau, République de Guinée, 
Ghana, Côte d’Ivoire, Bénin, Nigéria et Togo) ; et l’écosystème forestier (Libéria et Sierra-
Léone). Certains pays sahéliens disposent cependant d’un écosystème de savane assez important 
(Burkina Faso, Mali et Sénégal), alors que le Niger et la Mauritanie sont les pays sahéliens par 
excellence couverts exclusivement par des climats arides et semi-arides. Un autre élément 
discriminant entre les pays est l’accès à la mer. Si très souvent on assimile les pays côtiers à des 
zones de forêt, il faut noter qu’il existe des pays sahéliens qui ont une façade maritime comme le 
Sénégal et la Mauritanie (FAO, 2014). 
La zone sahélienne possède un climat semi-aride chaud. Néanmoins le Sahel au sens strict 
est habituellement défini comme la zone tropicale comprise entre les domaines sahariens et 
soudaniens, où se produit une alternance marquée par une courte saison humide (estivale) et une 
longue saison sèche (hivernale) elle-même subdivisée en saisons froide plus courte et chaude. Le 
processus prépondérant qui régit le climat de cette région est le système de la mousson de 
l’Afrique de l’Ouest (vaste schéma de circulation saisonnier à basse latitude généré par le 
gradient d’énergie statique sèche et humide de la couche limite méridionale entre le continent 
subsaharien chaud et généralement sec et l’océan Atlantique tropical. Ce système, qui se met en 
place d’avril à octobre, entraîne une migration de la Zone de convergence intertropicale, et de la 
pluviosité maximale qui y est associée, vers sa localisation la plus septentrionale en août) (Met 
office, 2010). La végétation évolue, du Nord au Sud, de la steppe arbustive ou arborée à la 
brousse tigrée ou tachetée (Arbonnier, 2002).  
La zone soudanienne est une zone tropicale traversant tout le continent africain entre le 
sud du Sahara et le Nord de la zone équatoriale. C’est un domaine privilégié des forêts denses 
sèches dont les formations les plus caractéristiques sont au nombre de quatre (Arbonnier, 2002).  
: les forêts semi-humides (ceux sont des formations de transitions entre les forêts denses humides 
et les forêts claires des régions à longue saison sèche), les forêts à légumineuses (elles occupaient 
autrefois des étendus considérables sous le climat soudano-guinéen mais transformées 
aujourd’hui en forêt claire ou en savane boisée, les forêts à Anogeissus leocarpus (cette 
combrétacée a une aire exceptionnellement vaste en Afrique boréale, du Sénégal à l’Érythrée. 
Elle a une amplitude écologique remarquable dont elle va des lisières de la forêt dense humide 
aux zones semi-arides) et les formations délictuelles (de nombreux peuplements denses 
subsistent encore) (Arbonnier, 2002).   
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La zone saharienne constitue une écorégion terrestre, selon la classification du Fond 
mondial pour la nature, appartenant au biome des déserts et brousses xériques de l'écozone 
paléarctique. Elle comprend la partie hyperaride du Sahara central, où les précipitations sont 
minimes et sporadiques, et exclut ses marges méridionales et septentrionales, plus humides. Bien 
que la biodiversité et l'endémisme12 y soient relativement faibles, la région abrite néanmoins une 
faune hautement adaptée aux conditions très particulières de végétation et de température qui y 
règnent (Olson, 2001). Les milieux humides désertiques concentrent l'essentiel de la biodiversité 
en raison de la présence temporaire ou surtout pérenne de l'eau et également, de la vie humaine. 
Le Sahara central abrite, selon les estimations, cinq-cents espèces de plantes, ce qui est 
extrêmement bas comparé à la superficie sur laquelle elles poussent. Les plantes telles que les 
arbres d'acacia, les palmiers et les herbes se sont adaptées aux conditions arides (Olson, 2001).  
Dans le sahel, la production des céréales domine. Ainsi le sorgho et le mil sont cultivés 
en système pluvial alors que le riz dont la production reste faible et celle du blé encore plus faible, 
y sont des cultures irriguées, toutefois pluviales dans certaines zones mais rarement. Dans la zone 
subhumide, la diversité des cultures est plus accentuée, le climat y étant plus varié. Les céréales 
telles que le mil, le riz, le blé et le maïs y sont cultivés (FAO, 2014). 
Les céréales sont cultivées dans toutes les zones agroécologiques mais les productions 
connaissent une répartition très inégale selon les pays et donc selon les écosystèmes. Ainsi, dans 
la zone de l’étude, il apparait que les pays sahéliens (Niger, Mali, Burkina et Sénégal) sont les 
porteurs de la production de mil et de sorgho. Pour le maïs, les écarts sont moins importants mais 
sa domination dans les pays subhumides ou sahéliens comme le Mali qui disposent d’une zone 
subhumide est perceptible (FAO, 2014). 
I.3. Présentation des céréales hôtes de T. castaneum 
I.3.1 Le mil (Pennisetum glaucum)  
Le mil est la céréale la plus tolérante à la sécheresse. Classé par la FAO comme aliment 
favorisant la sécurité alimentaire, le millet peut être cultivé dans les zones arides et sèches d’Asie 
et d’Afrique. La production de ces deux continents réunis s’élève à 28 millions de tonnes par an, 
soit 94% de la production mondiale13. En Afrique, 70% de la production provient de l’Ouest du 
continent (Bezançon et al., 1997).  
 
                                                     
12 Présence naturelle d'un groupe biologique exclusivement dans une région géographique délimitée. 
13 Flor. Le millet… une céréale qui tape dans le mille ! In ConsoGlobe / Alimentation Disponible sur : 
http://www.consoglobe.com/cuisiner-recette-millet-cereale-revient-cg 
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I.3.1.1. Position systématique  
Le mil pénicillaire, mil à chandelle, petit millet ou millet perle est une herbe annuelle du 
genre Pennisetum glaucum Brown, Pennisetum typhoides Staph et Hubbard ou Pennisetum 
americanum Leeke. Le mil occupe la position systématique suivante :   
Règne : Plantae ; Division : Magnaliophyta ; Classe : Monocotylédones ; Famille : Poaceae ; 
Sous-famille : Panicoidae ; Tribu : Paniceae ; Section : Pennicillariae ; Genre : Pennisetum ; 
Espèce : glaucum ou typhoides ; Nom botanique : Pennisetum glaucum L. 
I.3.1.2. Origine, distribution et production du mil 
Le petit mil ou millet est une plante généralement destinée à l’amélioration humaine et le 
nom ̎mil ̎ est habituellement réservé à cette catégorie. La confusion concernant ces différentes 
espèces reste un souci. En effets, les statistiques, même celle de la FAO, ne font pas toujours la 
distinction correcte entre les différentes espèces (FAO, 1997). De ce fait, le mot ̎mil ̎ sera utilisé 
dans cette étude dans le but de faire référence à l’espèce Pennisetum glaucum Brown. Le mil 
(Pennisetum glaucum) est d’origine africaine et tropicale et sa culture remonte en effet à la plus 
haute antiquité (Loumerem, 1995). Des recherches fouillées en Mauritanie ont témoigné la 
culture du mil par les populations locales durant la période de deux siècles, de 1000 à 900 avant 
J.C. sans qu’elles aient pu démontrer qu’il s’agissait d’une domestication sur place ou d’une 
introduction (Pernes, 1983).  
En Europe, le mil était cultivé dans le but de l’Alimentation humaine par l’utilisation des 
graines mais ils ont néanmoins perdu toute leur importance. Mais en Afrique, en Inde et dans 
d’autres pays de l’extrême orient, le mil maintenu en culture sert toujours à la nourriture de 
nombreuses populations. C’est une céréale de première importance pour toute la zone sahélienne, 
ainsi que dans une bonne partie de l’Inde où les rendements mondiaux moyens les plus élevés 
sont obtenus (Loumerem, 2004). Selon le rapport du FAO en 2003, la culture du mil couvrait en 
2002 plus de 33, 39 millions d’hectares, qui se répartissent principalement dans les zones arides 
et semi-arides de l’Afrique avec 20,6 millions d’hectares cultivées pour une production de 13,6 
millions de tonnes et de l’Inde où la production du mil atteint 6,15 millions de tonnes sur une 
superficie de 9 hectares (Loumerem, 2004). En Afrique, 70 % de la production provient de l'ouest 
du continent. Les principaux pays producteurs sont, par ordre d'importance décroissante : le 
Nigeria, le Niger, le Burkina, le Tchad, le Mali, la Mauritanie et le Sénégal. En Afrique de l'Est, 
le Soudan et l'Ouganda sont les plus gros producteurs, alors qu'en Afrique australe les cultures 
traditionnelles ont quasiment disparu. Le mil peut être intégré dans des systèmes de cultures 
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associées (Bezançon et al., 1997). Le mil est aussi cultivé dans les pays d’Afrique du Nord 
(Tunisie, Algérie, Libye et le Maroc) et en Espagne. Environ 36 millions de tonnes de mil sont 
produites chaque année. L’Inde et la Chine sont les plus grands producteurs de mil qui est passé 
à 9,4 millions de tonnes et 2,2 millions de tonnes respectivement (GTCV, 2010). L’Inde est le 
premier pays producteur du mil au monde ; sa production est d’environ 11 millions de tonnes par 
an, soit presque 40% de la production mondiale (König, 2012). Dans la zone subsaharienne et 
les régions septentrionales des pays côtiers de l'Afrique de l’Ouest, le mil et le sorgho sont les 
céréales les plus cultivées. Dans la plupart de ces pays, le mil et le sorgho représentent 80% de 
la production de céréales en Afrique de l’Ouest dont 30% pour le mil seulement. On distingue, 
trois grands bassins de production : le nord-ouest du Nigérian qui s’étend jusqu’au nord du 
Cameroun et du sud du Niger ; la Sénégambie ; et un bassin moins marqué qui couvre le Burkina 
Faso et le nord-est du Mali (AFD-CIRAD-FIDA, 2011). Les plus grands producteurs de cette 
zone sont le Nigeria (avec 65% des volumes produits), le Burkina Faso (10,2%) et le Mali (6,5%) 
(Sarr, 2010). Le mil est essentiellement produit dans la zone sahélienne.  
I.3.1.3. Ecologie et pratiques culturales du mil 
Le mil est une plante herbacée annuelle des zones semi-arides chaudes. Le mil est 
généralement cultivé dans les zones ayant une pluviométrie variant de 200 à 800 mm repartie sur 
3 à 6 mois correspondant à la saison des cultures (Bouzou, 2009). Moins exigent que le sorgho, 
le mil est une céréale qui est généralement adoptée aux sols légers et sablo argileux. Il tolère la 
sécheresse, un faible niveau de fertilité des sols et des températures élevées. Ses besoins en eau 
sont estimés à 330mm d’eau environ (Bouzou, 2009).  
Les associations du mil avec d’autres cultures sont des pratiques anciennes bien connues 
des paysans. Elles sont pratiquées par la totalité des paysans. Les études faites au Nigeria 
(Norman, 1974), au Niger (Swinton et al., 1984) et au Burkina Faso (Sawadogo et Kaboré, 1984) 
ont montré que 90% des superficies consacrées au mil sont en associations avec d’autres cultures 
(Békoy et al., 2014). Les associations les plus fréquentes sont mil-niébé, mil-sorgho, mil-maïs, 
mil-arachide et mil-sorgho-niébé. La complexité des associations augmente du Nord au Sud avec 
l’abondance de la pluviométrie liée à la variation latitudinale (Békoy et al., 2014). 
 L’adoption de ces pratiques très courantes sous les tropiques (Hauggard-Nielsen et al., 
2001) est liée à de nombreux avantages (Agegnehu et al., 2006). Les cultures sont associées pour 
des problèmes climatiques (usage de plusieurs cultures de cycles différents dans une parcelle), 
pour des problèmes phytoparasitaires (association mil-arachide), pour assurer une sécurité 
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alimentaire en cas de sinistre puisqu’elles produisent un rendement maximum en année favorable 
et garantissent une production suffisante en année défavorable (Fussell et al., 1987).  
I.3.1.4. Variabilité génétique et les groupes de cultivars 
La forte variabilité observée au niveau des populations de mil résulte du croisement 
fréquent entre espèces cultivées et espèces sauvages. Hormis la sélection naturelle, celle 
effectuée par l’homme a permis une augmentation significative de la variabilité. Les mils cultivés 
en Afrique sont classés en mils hâtifs ou précoce (75 à 100 jours) et en mils tardifs (110 à 150 
jours) (Diome, 2014) :  
- Les mils hâtifs (guero au Niger et Nigéria et souna au Sénégal et Mali) sont cultivés dans 
les zones à faible pluviométrie ; 
- Les mils tardifs (maiwa ou somno au Niger et Nigéria et sanio au Sénégal et Mali) sont 
cultivés dans les régions les plus humides. Des cultivars de mil très performants ont été identifiés 
dans les différentes régions de production grâce à des démonstrations et des essais régionaux en 
milieu paysan.   
I.3.2. Le riz (Oryza sativa L., Oryza glaberrima Steud.) 
Après le maïs, le riz est la deuxième céréale en termes de surface cultivée et de quantité 
produite (Word Rice statistics, 2005). Elle est la première céréale pour l’alimentation humaine 
et représente la base de l’alimentation de plus de 25 milliards de personnes dans les pays en voie 
de développement avec des consommations annuelles très importantes (Courtois, 2007).  
I.3.2.1. Position systématique 
Le riz est une monocotylédone annuelle d’origine tropicale appartenant à la famille des 
graminées du genre Oryzea. Appartenant à l’ordre des Cyperales, à la famille des Poaceae et à la 
tribu des Oryzea, le riz appartient au genre Oryza (Kabore, 2011). 
Ce dernier comprend une vingtaine d’espèces dont deux seulement sont cultivées (Kambou, 
2008) : Oryza sativa L., originaire d’Asie et Oryza glaberrima Steud ou riz de Casamance, 
originaire d’Afrique de l’Ouest.  Elles occupent la position systématique suivante :  
Règne : Plantae ; Sous-règne : Tracheobionta ; Division : Magnoliophyta ; Classe : Liliopsida ; 
Sous-classe : Commelinidae ; Ordre : Cyperales ; Famille : Poaceae ; Genre : Oryza ; Espèces : 
sativa ; glaberrima ; Noms botaniques : Oryza sativa L., Oryza glaberrima Steud.  
I.3.2.2. Origine, distribution et production du riz 
Les racines asiatiques du riz commun cultivé, Oryza sativa, n’ont jamais été mises en 
doute. Mais Alphonse de Candolle, Botaniste suisse renommé, dans son ouvrage « Origine des 
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plantes cultivées » publiée en 1883 hésitait entre une origine chinoise et une origine indienne de 
cette céréale des régions chaudes (Second, 2004). Des traces archéologiques d’utilisation du riz 
et de sa domestication remontent à plusieurs millénaires tant en Chine et Corée qu’en Inde, 
Thaïlande et Pakistan. C’est cependant la Chine qui détient le record avec des traces de 
domestication remontant à 9000 ans (Second, 2004). La cueillette des grains de riz sauvage 
subsiste actuellement en Inde et en Afrique, selon un même procédé « au panier » dont on a aussi 
retrouvé des traces en Chine sur des sites archéologiques âgés de plus de 7000 ans (Swaminathan, 
1984). Il existe deux espèces cultivées de riz : Oryza sativa, une espèce largement répandue dans 
les régions tropicales et tempérées, et Oryza glaberrima, originaire de l'Afrique de l’Ouest. A 
côté de ces deux espèces cultivées, on dénombre une vingtaine d'espèces sauvages. Selon la 
génétique, l’origine du genre Oryza se situe en Eurasie il y a une cinquantaine de millions 
d’années, mais son ancêtre provenait de l’Afrique. Le fossile découvert près du lac de Constance 
en Suisse et nommé Oryza exasperata par Oswald Heer en 1885 est le seul fossile d’Oryza connu. 
Sa détermination est tout à fait plausible et pourrait correspondre à l’espèce actuelle O. meyeriana 
(Second, 2004). 
Le riz est un élément fondamental dans l'alimentation de nombreuses populations du 
monde, notamment en Amérique du Sud, en Afrique et en Asie. Le riz est cultivé dans toutes les 
régions du monde et reste une céréale produite dans les régions tropicales et asiatiques. Plus de 
la moitié de la production rizicole, provient des pays en voie de développement situés en zone 
intertropicale. L’Asie concentre plus de 90% de la récolte de riz, la moitié en Chine et en Inde 
(Lançon, 2012). En Europe, il est cultivé dans la plaine du Pô (Italie), en Camargue (France), en 
Espagne, en Russie, en Grèce, au Portugal, en Ukraine ou encore en Bulgarie. En fonction des 
cultivars, on obtient du riz blanc (Chine, Inde, France), du riz cargo (Chine), rouge (Madagascar), 
jaune (Iran), violet (Laos), du riz gluant (Chine, Indonésie, Laos) … consommé en grains, en 
pâte, en soupe, ou en dessert (riz au lait) par exemple14, riz africain (Afrique, plus 
particulièrement Afrique de l’Ouest). Cette céréale est cultivée sur les cinq continents mais la 
production et les échanges commerciaux sont largement concentrés sur le continent asiatique (+ 
90%). (Del-Villar, 2008). Il est produit dans environ 110 pays, incluant à des degrés variables, 
tous les pays d'Afrique de l’Ouest (Lacharme, 2001). En Afrique, la production rizicole 
représente 4% de la production mondiale, derrière les États-Unis qui représente les 5,5% et 
largement devant l’Europe et l’Océanie qui n’atteignent même pas 1% de la production mondiale. 
                                                     
14 https://fr.wikipedia.org/wiki/Riz 
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Par contre, Chine, Inde et Indonésie sont les trois principaux pays producteurs et consommateurs 
de riz, qui à eux seuls représentent plus de 60% de la production mondiale (Del-Villar, 2008).  
I.3.2.3. Ecologie et pratiques culturales du riz 
Comme tous les végétaux, le riz est une céréale qui a ses exigences hydriques. Ce 
minimum varie avec les conditions pédologiques locales, les pratiques culturales au cours de la 
végétation, et les possibilités d’apport d’eau de la plante (Mayer & Bonnefond, 1973). 
 L’évapotranspiration du riz, se situant entre 700 et 800 mm d’eau, utilise la plus grande 
partie de l’eau dont a besoin le riz, en dehors des pertes par percolation qui sont variables suivant 
la nature des sols (Mayer & Bonnefond, 1973). Ainsi, selon quelques auteurs, la culture du riz 
pluvial sous les isohyètes inférieurs à 1000 mm. La date de semis du riz dépend du démarrage de 
la saison des pluies d’autant plus que l’eau dont a besoin le riz pluvial provient essentiellement 
des pluies. Au cours de son cycle, les besoins en eau du riz sont faibles au moment des semis, 
augmentent d'abord jusqu'à la montaison et diminuent ensuite pour devenir presque nuls après la 
phase de maturité pâteuse (Mayer & Bonnefond, 1973). 
Le riz est une céréale caractérisée par sa grande adaptabilité selon les sols, mais trouve 
ses préférences édaphiques au niveau des sols lourds dans lesquels les pertes par percolation sont 
faibles (Kambou, 2008). Les meilleurs rendements de la riziculture sont obtenus avec des 
proportions de sols déterminées d'argile et de limon. La texture grossière ou sableuse n’est pas 
très favorable à la riziculture pluviale (Angladette, 1966). Le riz possède également une bonne 
tolérance à l'acidité avec un pH optimal compris entre 5,5 à 6 (Lacharme, 2001). Le riz est une 
plante exigeante en chaleur avec une température optimale de développement comprise entre 28 
et 30°C ; celle de la germination est comprise entre 30 et 35°C. Une température minimale de 14 
à 16°C favorise sa germination. La floraison exige une température minimum de 22°C et un 
maximum de 39°C (Angladette, 1966).  
La culture du riz en Afrique de l’Ouest et du Centre se caractérise par la diversité des modes 
de production (irrigué, basfonds, pluvial) (Diallo et al., 2012).  
- La riziculture irriguée dans les pays étudiés correspond à des exploitations plus ou moins 
modernes et intensives ou des exploitations améliorées à vocation semi-intensive. Il s’agit d’un 
système à maitrise totale ou partielle de l’eau avec un réseau d’irrigation, un canal d’amenée, des 
canaux primaires, des canaux secondaires et tertiaires.  Les exploitations sont de tailles 
appréciables.  
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- Le riz de basfonds en Afrique de l’Ouest, est généralement cultivé dans des systèmes de 
production qui peuvent être différenciés à la fois par zone agroécologique, par niveau de maîtrise 
de l'eau et objectif de production (aménagé ou non aménagé). La riziculture de basfonds dans les 
pays concernés correspond à des exploitations de type plus ou moins traditionnel, assez intensif 
en main d’œuvre familiale (implication des femmes) et utilisant peu de capital.  
- La riziculture pluviale dans les pays étudiés correspond à des exploitations de type traditionnel 
très intensif en main d’œuvre familiale (forte implication des femmes) et utilisant très peu de 
capital. Les utilisations de pesticides, engrais, semences améliorées sont très faibles et lorsqu’ils 
sont utilisés l’itinéraire est en général mal suivi. Le riz pluvial est en général produit en 
association avec d’autres cultures (maïs, tubercules...etc.). Les récoltes sont essentiellement 
destinées à l’autoconsommation. 
Le riz est cultivé en irrigation le long des fleuves et des barrages dans la zone sahélienne, et 
en pluvial dans la quasi-totalité des zones côtières et de savane (AFD-CIRAD-FIDA, 2011). Le 
riz pluvial couvre environ 2,2 millions d’hectares en Afrique de l’Ouest, soit 42,5 % des surfaces 
de riz cultivées totales (38 % selon Rodenburg & Demont, 2009). Les zones de culture les plus 
importantes se trouvent au Nigeria (740 000 ha), en Côte d’Ivoire (390 000 ha), en Guinée (218 
000 ha), en Sierra Leone (160 000 ha) et au Libéria (110 000 ha) (AFD-CIRAD-FIDA, 2011). 
I.3.2.4. Variabilité génétique et groupes cultivars du riz 
En Afrique, différentes variétés de riz sont cultivées (FAO, 2008) : O. sativa japonica, O. 
sativa indica, O. glaberrima, et l’espèce hybride issue du croisement O. glaberrima x O. sativa. 
Du point de vue génétique, nous pouvons citer les espèces les plus rencontrées en Afrique selon 
les travaux de Bezançon et al. (1989) : l’espèce la plus cultivé, Oryza glaberrima, qui coexiste 
en Afrique avec son ancêtre sauvage O. breviligulata ; O. sativa, introduite en Afrique depuis 
des siècles, qui s’est différenciée génétiquement de l’espèce O. glaberrima. L’espèce O. 
longistaminata, présentant l'aire de répartition la plus large en Afrique, qui s’est isolée 
génétiquement des autres espèces. 
I.4. Flux commerciaux des céréales en Afrique de l’Ouest 
En croisant la nature des céréales (importées, exportées) et l’importance des transactions, 
avec le type des produits (riz importé / riz local, mil / sorgho et maïs), il est devenu possible de 
distinguer cinq sous-espaces marchands céréaliers en Afrique occidentale (Figure 8) (Soule & 
Gansari, 2010 ; Blein & Soule, 2014).  
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Figure 8 : Commerce des céréales en Afrique de l’Ouest : les espaces d’échanges 
(Source : LARES cité par Blein & Soule, 2014) 
- Le sous-espace-Est inclut le nord du Nigeria, le nord du Bénin et le Niger. Il est relié au nord du 
Cameroun et au Tchad, en Afrique centrale. Il constitue la plus importante zone de transaction 
de céréales en Afrique de l’Ouest et du centre. Le mil et le sorgho, ainsi que le maïs et le riz 
importé y circulent. Le Nigeria est le principal fournisseur à partir de sa « ceinture moyenne » 
(Blein & Soule, 2014).  
- Le sous-espace Centre englobe le Ghana, la Côte d’Ivoire, le Togo, le Burkina Faso et l’ouest du 
Niger. C’est la zone par excellence de transaction du maïs, pour la consommation tant humaine 
qu’animale, notamment la volaille. L’essor de la production au Burkina Faso et au Mali durant 
ces quinze dernières années rend instable la direction des flux, même si le Niger demeure l’un 
des principaux débouchés (Blein & Soule, 2014). 
- Le sous-espace Ouest comprend le sud-ouest du Mali, considéré comme le grenier sous régional, 
le Sénégal, la Mauritanie, la Guinée, la Guinée-Bissau, la Gambie et la Sierra Leone. En plus du 
mil et du sorgho maliens qui approvisionnent le Sénégal et la Mauritanie, ce sous-espace 
enregistre aussi des transactions de riz local (en petites quantités) et des réexportations de riz 
importé, alimentées par les changements fréquents des politiques commerciales de la Gambie et 
du Sénégal (Blein & Soule, 2014). 
- Le corridor sahélien implique le nord du Nigeria, le Niger, le Burkina Faso et le Mali. Il constitue 
le sous-espace où circulent le plus le mil et le sorgho. Le Niger constitue le principal vecteur de 
ce sous-espace qui, certaines années, peut-être segmenté en deux compartiments : Burkina – Mali 
et Niger – Nigeria (Blein & Soule, 2014). 
- Le corridor côtier implique le sud des quatre pays de la zone de « coprospérité » (Nigeria, Bénin, 
Togo, Ghana) et de la Côte d’Ivoire. Deux produits y circulent : le maïs jaune pour l’alimentation 
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de la volaille et, surtout, du riz de réexportation venant principalement du Bénin et destiné au 
Nigeria (Blein & Soule, 2014). 
I.5. Présentation de l’insecte : Tribolium castaneum 
I.5.1 Origine et taxonomie 
T. castaneum est un coléoptère initialement identifié sous le nom de Dermites navalis par 
Fabricius en 1775. Ce nom est actuellement supprimé dans sa nomenclature. Il est par la suite 
reconnu sous le nom de Colydium castaneum par Johann Friedrich Herbst en 1797. Il l’a 
finalement nommé par T. castaneum en 1825 après l’avoir identifié dans la famille des 
Tenebrionidae (Delobel & Tran, 1993). Il est aujourd’hui si cosmopolite et commensal de 
l’homme que son origine est incertaine mais selon Bonneton (2010), il serait en provenance 
d’Asie méridionale au climat chaud et sec ou bien même de l’Inde.  T. castaneum présente la 
position systématique suivante : Règne : Animale ; Embranchement : Arthropode ; Classe : 
Insecte ; Ordre : Coleoptera ; Famille : Tenebrionidae ; Genre : Tribolium, Espèce : castaneum ; 
Nom Scientifique : Tribolium castaneum  
I.5.2. Morphologie 
T. castaneum est un coléoptère appartenant à la famille des Tenebrionidae. L'adulte, de 
couleur uniformément brun rougeâtre, mesure de 4 à 5 mm de long (Bonneton, 2010). Il est 
reconnaissable par la distinction très nette des trois parties du corps (Tête, Thorax et Abdomen) 
et des antennes dont les trois derniers articles plus gros que les suivants et un chaperon qui ne 
dépasse pas l’œil latéralement. Etroit, allongé, à bords parallèles, à pronotum presque aussi large 
que les élytres et non rebordé antérieurement, T. castaneum présente des yeux ovales et non 
surmontés d'un bourrelet semblable à une paupière, et des élytres avec des lignées longitudinales 
pointillées (Camara, 2009). Les larves de T. castaneum sont vermiformes, elles ont un corps mou 
couvert de petits poils et se terminent par deux petites pointes. Elles ont six pattes, avec deux 
projections pointues vers l'extrémité caudale (Diome, 2014). La larve mesure 6mm, environ 8 
fois plus longue que large, d'un jaune très pâle à maturité, avec latéralement quelques courtes 
soies jaunes. Elle se distingue de la larve de T. confusum, insecte à moindre importance que T. 
castaneum, par la pilosité du labre, réduite à deux touffes de soies latérales (Delobel & Tran, 
1993).  L’adulte se déplace de préférence en fin d’après-midi, par temps chaud et calme et migre 
à partir de stocks infestés à la recherche de nouvelles ressources alimentaires (Delobel & Tran, 
1993). L’adule de T. confusum est presque morphologiquement semblable à celui de T. 
castaneum. D’après Delobel & Tran (1993), l’adulte de T. confusum a la taille peu supérieure à 
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celle de T. castaneum, de couleur plus rouge et plus foncée ; les articles des antennes s’élargissent 
progressivement sans former de massue distincte : l’œil est surmonté par une crête. Il est rond et 
plus petit que chez T. castaneum. Les deux premières interstries des élytres sont plates ou 
carénées tout au plus à l’apex.  
                
                                                    (a)              (b) 
Figure 9 : adultes de T. castaneum (a) et T. confusum (b) (Diome, 2014) 
T. castaneum présente un dimorphisme sexuel aussi bien au stade nymphal qu’au stade 
adulte, mais il est plus facile de distinguer les sexes chez les nymphes que chez les adultes. Mâle 
ou femelle, l’abdomen de la pupe se termine par deux urogomphes. Chez les femelles, les papilles 
génitales, situées juste en avant des urogomphes, sont nettement plus développées que chez les 
mâles. Autrement dit, les urogomphes des pupes mâles sont beaucoup plus petits et ressemblent 
beaucoup plus à du bout des doigts plutôt qu’à des doigts (Shukla & Palli, 2012).  
Au stade adulte, les mâles montrent un petit lopin de poils courts sur le côté antérieur de la 
première paire de jambes (à 1/3 de la distance de la base) plus précisément au niveau du fémur 
de la première paire de pattes, alors que ces poils sont absents chez les femelles (Shukla & Palli, 
2012). 
           
Figure 10 : Dimorphismes sexuels chez la pupe et le mâle de T. castaneum (Shukla & Palli, 2012). 
A : Pupe femelle de T. castaneum 
B : Pupe mâle de T. castaneum 
----------------------------------------                                                
C : Adulte femelle de T. 
castaneum 
D : Adulte mâle de T. castaneum 
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I.5.3. Bioécologie 
Tribolium castaneum est un insecte facile à élever avec un cycle de développement court 
de 30 jours. C’est un insecte qui a exceptionnellement une longévité de six mois à quatre ans et 
une fécondité élevée (Bonneton, 2010).  
Les œufs collants, sont disposés à l’intérieur des récipients ou directement dans la nourriture où, 
à cause des particules alimentaires qui s’y adhèrent, ils sont à peines reconnaissables (Erwin et 
al., 1993). Ils sont déposés en vrac sur les graines et sont difficiles à déceler. Les larves circulent 
librement dans les denrées infestées et s'y nymphoses sans cocon. À 30°C, la vie larvaire dure à 
peu près trois semaines et l'adulte émerge de la nymphe six jours après sa formation et dont son 
optimum thermique se situe entre 32 et 33°C, son développement cesse au-dessous de 22°C et il 
résiste très bien aux basses hygrométries (Camara, 2009). 450 œufs avec un aspect collant leur 
permettant rapidement de se recouvrir de particules de nourriture et d’autres débris, peuvent au 
maximum être pondus, un à un, à une allure de 2 à 10 par jour en fonction de la température et 
éclosent à 22- 27°C en 6 à 14 jours (Bennett, 2003).
Les larves passent par 5 à 11 mues avant d'atteindre 5 mm à la fin de leur croissance en 3 
à 9 semaines. Selon Diome (2014) le cycle de développement de cet insecte comporte 6 à 9 stades 
larvaires jusqu’à 13 et la métamorphose s’effectue en 6 jours. La durée moyenne de 
développement de l’œuf à l’adulte sur le millet est de 37 jours à 25°C, 26 jours à 28°C, de 23 
jours à 35°C et de 21 jours à 38°C pour un HR de 70% (Delobel & Tran, 1993). Le passage de 
la larve à l’adulte passe par le stade nymphal dont les nymphes, nues, se retrouvent dans les 
mêmes aliments que les larves. Elles sont blanches au départ mais leur couleur s'assombrit 
graduellement avant de devenir adultes, ce qui a lieu 9 à 17 jours plus tard. Les adultes se 
nourrissent des mêmes aliments que les larves et vivent entre 15 et 20 mois. On peut rencontrer 
5 générations par an (Bennett, 2003). 
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Figure 11 : Cycle de développement de T. castaneum 
La durée moyenne de développement de T. castaneum est plus courte sur les grains de 
mil (29,38 ± 1,45 jours) que sur ceux du maïs (36,3 ± 1,42 jours) (Guèye et al., 2012), ce qui 
révèle que le mil est le grain le plus favorable pour le développement de T. castaneum.  
Son cycle de développement peut être influencé par la disponibilité de nourriture et sa période 
peut être extrêmement allongée en fonction de la nourriture ou des conditions de 
l’environnement. De ce fait, l’étude de Diome (2014) dont l’une des parties met en exergue l’effet 
de l’alimentation sur la bioécologie de cet insecte, a montré que dans les grains, ceux du mil sont 
plus favorables au développement de T. castaneum. Donc la nature du support alimentaire a un 
effet net sur le développement de l’insecte.  
La transformation des grains de mil et de maïs en farine modifie la durée du cycle de 
développement de T. castaneum qui est réduite dans la farine de maïs et allongée dans celle du 
mil (Diome, 2014). Cela montre que la farine de maïs est plus favorable au développement de 
l’insecte que celle du mil.  
Au cours des mois les plus froids de l'année, les femelles restent actives et sont capables 
de se reproduire (Daglish, 2005). Selon Seck et al. (1992), l’augmentation du taux de brisure 
dans le substrat réduit la mortalité larvaire de même que la durée du cycle de développement de 
1‘insecte et entraîne une plus grande production de larves et d’adultes par kilogramme de 
substrat. Dans la nature, cet insecte vit sous l’écorce des arbres, mais les lignées de laboratoire 
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proviennent de minoteries et de silos. L’adulte est un très bon voilier et se déplace en fin d’après-
midi par temps chaud et calme (Delobel & Tran, 1993). 
I.5.4. Accouplement  
Le choix du partenaire féminin a été une préoccupation majeure de la théorie de la 
sélection sexuelle (Andersson, 1994). Dans la dernière décennie, il est devenu de plus en plus 
clair que le choix des femelles peut fonctionner non seulement avant l'accouplement (Candolin, 
1999) mais aussi après la copulation (Eberhard, 1996). Il est souvent supposé que les femelles 
auraient une préférence à s’accoupler avec des males qui sont génétiquement dissemblables, ce 
qui permet de promouvoir la variabilité génétique de la descendance (Pai & Yan, 2002).  
Dans les espèces de coléoptères cosmopolites comme T. castaneum (Herbst), les femelles 
présentent à la fois le choix du partenaire post-copulation et pré-copulatoire (Boake, 1985). Le 
choix du partenaire pré-copulatoire des femelles se base sur la phéromone 4-8 diméthyl decanal 
(Lewis & Austad, 1994) (Figure 12).  
 
Figure 12 : Accouplement avec transfert du sperme P2 15 
Ce composé est une phéromone d'agrégation sécrétée par le mâle et sert également comme un 
attractif sexuel (Boake, 1986). Les mâles qui sont plus attrayants pour les femelles ont une plus 
grande préséance du sperme (P2) que les mâles moins attractifs, ce qui suggère que ces insectes 
ont un mécanisme de polarisation post-copulatoire en faveur du sperme des mâles préférés 
(Lewis & Austad, 1994). La femelle de T. castaneum commande le transfert de sperme à 
l'intérieur de l'appareil reproducteur et peut donc contrôler l'utilisation du sperme (Bloch Qazi et 
al., 1996). Le choix du partenaire peut conduire à des avantages indirects pour les femelles 
comme l’obtention de bons gènes (les gènes d'attractivité) ou à l’amélioration de la diversité 
génétique de la descendance (Yasui, 1998).  
I.5.5. Dommages et importance 
T. castaneum est un insecte nuisible et cosmopolite dont les souillures corrompent de très 
nombreuses denrées amylacées, notamment les farines de céréales (Bonneton, 2010). Il a la 
                                                     
15 (http://www.absa.fr)  
Transfert du Sperme P2
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particularité d’infester aussi bien les céréales (mil, mais, riz, …) que les légumineuses (arachide, 
niébé, …) qui sont rongées de l’extérieur de manière irrégulière (Seck, 1989).   Les larves 
s'enfoncent dans les grains et y mangent à l'abri. Elles engendrent des excréments grumeleux et 
une farine semblable à de la poussière. De plus, cet insecte a des glandes odoriférantes qui 
sécrètent un liquide nauséabond et donnent une odeur désagréable aux denrées alimentaires qu’ils 
infestent notamment à celles qui se trouvent dans des récipients fermés (Pageau., 2006). Il a une 
incidence pratiquement nulle sur les épis de Pennisetum typhoides stockés aux greniers 
traditionnels (Seck, 1983 in Seck et al., 1992). Avec les méthodes de stockage aussi variées, les 
mauvais réglages des machines de battage (Mbengue, 1986) entrainant une augmentation du taux 
de brisure favorisent le développement de T. castaneum. Il s’attaque à une grande variété de 
produits tels que les grains endommagés, la farine, les céréales, les fruits séchés, les noix et le 
chocolat, pour ne nommer que ceux-là. Il se nourrit surtout de produits farineux (Pageau, 2006). 
 
Figure 13 : Infestation des grains de mil provenant de Burkina Faso par T. castaneum 
I.5.6. Lutte 
T. castaneum est un insecte capable de résister à toutes les classes d’insecticides 
(Bonneton, 2010), pour cela le contrôle de ce ravageur nécessite de nouvelles stratégies de lutte.  
Il existe différentes méthodes de lutte dont la plus utilisée est la lutte chimique. Les produits 
utilisés pour cette méthode de lutte peuvent être classés en deux grands groupes selon Seck 
(2009) dont les fumigants16 et les insecticides de contact. Les fumigants ont la capacité de diffuser 
et pénétrer à l’intérieur des denrées et s’en échapper ensuite par diffusion (Bond, 1990) alors que 
les insecticides ont peu d’exigence pour leur application en milieu rural où ils sont plus 
avantageux du fait qu’ils ne demandent peu ou pas de modification des infrastructures de 
stockage (Hindmarsh et al., 1978). Relinger et al. (1988) ont monté que les pesticides chimiques 
                                                     
16 Substance qui, à une température et une pression données, peut être produite sous forme de gaz et se comporter 
en tant que tel. 
a : grains seins b : grains infestés 
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s’avèrent être les plus efficaces mais des problèmes de stockage, de coût, d’environnement et de 
santé publique se posent lors de leur utilisation.  
Ainsi d’autres méthodes de luttes sont à nos jours utilisées même si la lutte chimique reste 
jusqu’à maintenant la plus efficace et la plus utilisée. Nous pouvons citer par exemple la 
résistance variétale dont la variation des facteurs physiques, chimiques et environnementaux et 
la source géographique de la résistance sont testées afin de voir la variété qui entrainerait une 
diminution de l’incidence des ravageurs. Par exemple, Mills (1976) cité par Seck (2009) a montré 
l’importance de la taille (facteur physique) des céréales et légumineuses sur l’attaque des 
insectes ; Chakraborty & Mathew (1978) avaient trouvé que plusieurs variétés de blé à haut 
rendement s’avèrent plus sensibles à Sitophilus oryzae lorsqu’elles ne reçoivent pas de 
fertilisation azotée (facteur chimique et environnemental) ; il a été mis en évidence par Mills en 
1968 cité par Seck (2009) que les centres d’origine des espèces végétales s’avèrent généralement 
plus riches en matériel génétique résistant suite à une forte et longue pression des sections.  
L’irradiation est une autre méthode de lutte qui est également utilisée à nos jours et qui 
connait un grand succès dans le domaine rural. Il s'agit, par divers procédés, de jouer sur la 
sensibilité des ravageurs aux radiations, aux températures extrêmes et à la concentration de 
l'atmosphère des infrastructures de stockage en gaz (oxygène, dioxyde de carbone). Elle a des 
avantages particuliers par rapport aux autres méthodes de lutte. Son absence de résidus et de 
résistance, sa capacité de pénétration dans des denrées même emballées et la rapidité de son 
application selon Ahmed (1990) lui confèrent d’être la méthode la plus accepté selon les normes 
internationales de l’environnement et de santé publique. Selon Henon (1983), l'irradiation n'altère 
aucune des propriétés physiques, chimiques et organoleptiques de la denrée en respectant les 
doses prescrites. Cependant, elle présente deux limitations importantes, à savoir : un 
investissement initial très élevé et la réticence des consommateurs face à ce type de traitement.  
La lutte biologique avec auxiliaires est également utilisée pour lutter contre les insectes 
ravageurs. Ainsi, Bacillus thuringiensis est utilisé dans la lutte contre T. castaneum (Malick & 
Riazuddim, 2007 in Diome, 2014). La lutte biologique sans auxiliaires fait intervenir l’utilisation 
des huiles essentielles. Ainsi elles ont des activités insecticides en fonction de leur nature, des 
volumes utilisées et du temps d'exposition.  
Par la suite, l’huile d’Ocimum basilucum pourrait être retenue comme plus efficace 
comparée à celles d’Ocimum gratissimum et de Cymbopogon citratus (Camara, 2009), Mondal 
& Khalequzzaman (2009) ont montré que l’huile de Cardamom (Elletaria cardamomum) 
empêche le développement des larves de T. castaneum jusqu’au stade adulte et l’utilisation de 
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l’huile de Azadirecta indica contre T. castaneum entraine une mortalité de plus de 52,66% à une 
concentration et à une durée d’exposition élevée dans la farine. L’effet toxique de ces huiles est 
nettement plus remarquable si l’huile est en contact direct avec le milieu alimentaire. 
I.6. Les marqueurs moléculaires 
En génétique, un marqueur est un élément biochimique chromosomique ou moléculaire 
qui permet de révéler un polymorphisme au sein d’une population. Selon Najimi et al. (2003), 
un marqueur moléculaire est un locus reconnu polymorphe qui renseigne sur le génotype de 
l’individu qui le porte. De Meeûs (2012) l’a défini comme étant simplement une proportion 
d’ADN (Acide désoxyribonucléique) de l’organisme étudié, ou un sous-produit codé par cet 
ADN (comme par exemple une protéine). Diome (2014) a décrit génétiquement le marqueur 
comme étant idéal s’il est à la fois polymorphe, multiallélique, codominant17 et non épistatique18. 
Les marqueurs moléculaires permettent en général de repérer des variations, d’estimer leur 
fréquence et de suivre leur évolution dans les populations (Harry, 2001).  
I.6.1. Importance de l’utilisation des marqueurs 
La génétique moléculaire des populations permet de faire des inférences sur la biologie 
et l'écologie des organismes et la phylogénie des gènes permet de reconstituer la séquence 
temporelle des événements de colonisation et de radiation qui ont affecté une espèce dans le 
passé (Sezonlin, 2006). Ces deux disciplines manipulent l’ADN dont différents marqueurs 
peuvent être utilisés pour l’étudier. Ainsi, l’ADN a progressivement envahi le champ de la 
biologie des populations imposant ainsi l’utilisation de nouveaux outils. Ces outils n’ont pas un 
but en soi : ils représentent une facette technique qui permet d’explorer des questions qui restaient 
sans réponse au paravant (Raymond, 1996). La connaissance de la nature de l’information 
génétique a eu un impact majeur sur les études en écologie et en évolution (Avise & Hamrick, 
1996). En entomologie, la science de l’étude des insectes, le champ d’utilisation des outils de la 
biologie moléculaire s’est nettement élargi ces dernières années et nombreux sont les 
entomologistes qui utilisent actuellement ces techniques basées sur l’utilisation des marqueurs. 
Elles ont conduit à un nouveau degré de résolution dans l’étude de diversité écologique et 
taxonomique (Loxdal & Lushai, 1998). En résumé, des marqueurs moléculaires ayant des 
caractéristiques précises et répondant à des problématiques biologiques précises ont été utilisés 
ces dernières décennies afin d’évaluer la diversité génétique (le cytochrome b, les 
                                                     
17 L’hétérozygote se distingue phénotypiquement des parents homozygotes 
18 Son génotype peut être prédit à partir de son phénotype quel que soit le génotype aux autres locus 
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microsatellites), de retracer l’histoire des populations (gènes codant pour le COI, le COII), 
d’étudier l’histoire évolutive et démographique des espèces (les alloenzymes et la région de 
contrôle de l’ADN mitochondrial) ou d’établir la phylogénie des populations, des espèces ou des 
groupes d’espèces (COI, COII, 28S, 18S) (Simon et al., 1994) et de faire des études de Barcode 
(Cyt b et COI) (Ndong et al., 2014). 
I.6.2. Les différents types de marqueurs 
Ils existent différents types de marqueurs à savoir les marqueurs protéiques qui ont été 
les premiers à mettre en évidence l’existence d’une variabilité génétique considérable dans des 
populations naturelles des organismes et les premiers à être utilisés pour des études génétiques 
dans certains domaines comme l’élevage (Ndong, 2015) et les marqueurs moléculaires qui sont 
les plus utilisés à nos jours dans les domaines comme la phylogénie, la génétique des 
populations et la phylogéographie. Ces derniers sont soit des marqueurs moléculaires 
nucléotidiques ou bien des fragments d’ADN. 
Les marqueurs nucléotidiques sont devenus les marqueurs préférés lors des analyses de 
variations génétiques grâce à leur caractère hautement polymorphe. Les marqueurs 
nucléotidiques sont soit des fragments d’ADN ou bien des séquences nucléotidiques. 
I.6.2.1. Les fragments d’ADN 
Les fragments d’ADN sont des marqueurs moléculaires reflétant un polymorphisme au 
niveau de sites particuliers reconnus par des enzymes de restriction (Harry, 2001). Ils sont 
également des marqueurs codominants et offrent théoriquement l’accès à la structure 
génotypique complète des individus, c’est-à-dire que tous les génotypes homozygotes et 
hétérozygotes sont en principe distinguables (De Meeûs, 2012). Certains marqueurs nucléaires 
comme RFLP (Restricted Fragment Lengh polymorphism), AFLP (Amplified Fragment Lengh 
Polymorphism) et RAPD (Ramdom Amplified Polymorphic DNA) permettent d’accéder 
facilement à certaines substitutions nucléotidiques qui, souvent, représentent une variation 
moléculaire élevée, d’où son avantage majeur (Sezonlin, 2006). Mais à tout point, il est difficile 
d’établir des relations phylogénétiques qui existent entre les différents allèles visualisés à l’aide 
de ces types de marqueurs. 
I.6.2.2. Les séquences nucléotidiques 
Le séquençage de l’ADN a permis la découverte et l’utilisation de nombreuses régions 
génomiques ayant des caractéristiques particulières et conduisant aux inférences sur les 
mécanismes de l’évolution des espèces. Les marqueurs nucléotidiques nucléaires (ITS1, ITS2, 
18S, 28S, microsatellites, …) et mitochondriaux (COI, COII, COIII, cytochrome b…) sont les 
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plus utilisés dans le règne animal pour des études phylogénétiques, démographiques, 
biogéographiques, phylogéographiques. Ces analyses visent avant tout à reconstituer l’histoire 
évolutive des organismes étudiés et à établir les liens de parenté entre eux. Il s’agit d’une nouvelle 
révolution de la biologie moléculaire dont le champ d’application recouvre plusieurs disciplines 
de biologie fondamentale et appliquée (Sezonlin, 2006). Il faut cependant rappeler que la plupart 
des marqueurs moléculaires sont apparus à la suite de la mise au point de la technique 
d'amplification (PCR19) de l'ADN. 
 L’ADN mitochondrial 
Les marqueurs mitochondriaux sont de loin les marqueurs nucléotidiques les plus utilisés 
chez les insectes comme chez les animaux en général (Hillis et al., 1996). Les polymorphismes 
de l’ADN mitochondrial (ADNmt) ont été largement utilisés lors des analyses des diversités 
phylogénétique et génétique. L’ADN mitochondrial est un petit ADN de 16569 paires de bases, 
circulaire et double brin (Boore, 1996). Il est retrouvé dans les mitochondries, organites 
cellulaires responsables de la respiration cellulaire. L’ADNmt est présent en de nombreuses 
copies dans la cellule, ce qui rend sa détection plus facile. De plus, grâce à sa « coque », il est 
plus résistant au temps et aux conditions du milieu que l’ADN nucléaire (Capredon, 2011). 
L’ADNmt présente en effet plusieurs avantages : il est haploïde, présente peu de recombinaison 
et retrace la lignée maternelle chez les vertébrés (Breton et al., 2007). D’autre part, son taux de 
substitutions est supérieur à celui des séquences nucléaires (exceptés les microsatellites), par 
conséquent la monophylie peut être atteinte plus rapidement et le diagnostic de l’isolement 
reproductif plus précoce (Brown et al., 1982,). Ces caractéristiques consentent aux biologistes 
de reconstruire les relations évolutives intra et interraciales par l’évaluation des modèles de 
mutation de l’ADNmt. L'évolution rapide de l'ADNmt entraînant un important polymorphisme 
infra-spécifique ainsi que son mode de transmission fait de lui un excellent traceur pour la 
phylogénie. Ce qui lui permet d'être idéal pour des études phylogéographiques au niveau 
populationnel (Avise et al., 1987). 
Etant le marqueur mitochondrial le plus utilisé, le cytochrome b une transmission sans 
recombinaison et absence de réarrangements génétiques ; un taux d'évolution suffisamment 
rapide pour que l'apparition de nouveaux caractères soit comprise dans la durée de vie de l'espèce 
(Avise et al., 1987). L'hérédité de l’ADNmt, en particulier le cytochrome b, est de type maternel, 
permettant de distinguer et de suivre séparément le flux génique maternel du flux paternel, ainsi 
                                                     
19 Réaction de polymérase en chaine 
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que la transmission clonale du génome mitochondrial sous forme d'un gène unique (Uva, 2002). 
Le cytochrome b est l’un des cytochromes impliqués dans le transport des électrons de la chaine 
respiratoire de la mitochondrie. Avec 400 résidus d’acides aminés, le cytochrome b lie deux 
groupements hèmes de manière non covalente. A cause de sa faible variabilité de séquence, le 
cytochrome b est généralement utilisé pour déterminer la relation phylogénétique entre 
organismes (Diome, 2014). Il est considéré comme étant le plus intéressant dans la détermination 
des relations dans une famille et entre générations différentes. 
Les études comparatives impliquant le cytochrome b ont donné lieu à de nouveaux systèmes de 
classification et ont été utilisées pour attribuer les espèces nouvellement décrites à un genre, ainsi 
que d’approfondir la compréhension des relations évolutives. 
 L’ADN nucléaire 
L’ADNn est un brassage de deux jeux de chromosomes, l’un issu de la mère et l’autre issu 
du père. Ce brassage est à l’origine de la singularité de chaque individu par rapport à un autre de 
son espèce. Du fait que l’ADNn soit constitué de plusieurs chromosomes indépendants, le 
génome nucléaire fournit cependant plusieurs loci indépendants (Koffi, 2010). Le génome 
nucléaire fournit donc autant de réalisations indépendantes de généalogies qu’il y a de locus 
indépendants, permettant des inférences biogéographiques plus précises (Fulton & Strobeck, 
2010). Beaucoup de gènes nucléaires sont en copies multiples, rendant ainsi difficile leur 
utilisation dans les études moléculaires. Celles-ci peuvent différer entre les différents gènes de 
l’espèce, étant donné qu’ils ne sont pas toujours génétiquement liés entre eux et que les effets 
des autres forces évolutives comme la dérive génétique et la sélection naturelle seront différents 
d’un gène à un autre et pour cette raison, plusieurs gènes non liés doivent être utilisés pour la 
reconstruction phylogénétique (Sezonlin, 2006). De plus, la constatation que l’arbre de gènes 
mitochondriaux peut représenter seulement un volet de l’histoire phylogénétique des organismes, 
parfois partiellement biaisé (par les contraintes évolutives ou par les méthodes des 
reconstructions phylogénétiques) a conduit les systématiciens molécularistes à s’orienter vers des 
marqueurs nucléaires pour compléter les données mitochondriales (Sezonlin, 2006). 
On regroupe dans la catégorie des régions non codantes les introns, les pseudogènes, les 
espaces intergéniques, les séquences répétées et les ADN satellites, en particulier, les 
microsatellites ou séquences de répétitions simples (SSR). Ces derniers sont des petites 
séquences, le plus souvent non codantes, d’environ quelques dizaines de nucléotides de longueur 
constituées par des éléments répétés dont la longueur peut varier entre 2 et 6 paires de bases 
(Tautz, 1993). Selon De Meeûs (2012), ces marqueurs microsatellites peuvent être dinucléotides 
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(GTGTGT…), trinucléotides (CATCATCAT…) ou tétranucléotides (GATAGATAGATA…) et 
le nombre de répétitions ne dépasse pas 25 et la taille de la séquence n’excède pas souvent 150 
paires de bases. Les mononucléotides sont rarement utilisés car ils sont trop instables et les 
pentanucléotides sont rares et difficiles à trouver. Selon Ellegren (2004), les microsatellites ont 
un taux de mutations souvent très élevé et par conséquent leur polymorphisme qui correspond à 
une variation dans le nombre de copies du motif de base sera lui aussi élevé. Etant non codantes, 
le polymorphisme des séquences microsatellites a toutes les chances d’être neutre, sauf si le 
microsatellite en question se trouve par malchance à proximité d’un gène ou dans un gène (intron) 
ayant subi un évènement récent de sélection (De Meeûs, 2012). Les microsatellites sont aussi 
avantageux au point qu’ils peuvent être amplifiés par PCR à partir de tissus conservés dans 
l’alcool pendant une durée assez longue et même avec une mauvaise condition de stockage. 
L’amplification par PCR des microsatellites nécessite la connaissance de deux régions flacantes 
du locus où sont choisies les deux séquences complémentaires des amorces ou primers. Pour ce 
faire, soit des séquences ont été définies et des techniques de PCR ont été mises au point pour 
cette espèce (ou éventuellement sur une espèce proche) dans une étude antérieure, soit des 
séquences sont définies par soi-même à partir d’une banque génomique préexistante, soit une 
banque génomique suivi d’un screening20 approprié est constituée par soi-même. Les 
microsatellites ont été les marqueurs par excellence pour beaucoup d’études de génétique des 
populations et d’écologie moléculaire (Schiffer et al., 2007). L’élément clef de cette versatilité 
est la grande variabilité que l’on trouve de façon caractéristique à ces loci ainsi que la rapidité et 
la fiabilité d’accès à ce type de données. Ce sont des marqueurs codominants qui abondent dans 
le génome ; ils sont relativement faciles à développer et peuvent être analysés à des couts modérés 
(Gell, 2012).  
Les séquences introniques des gènes nucléaires sont parfois utilisées soit seules pour retracer 
l’histoire de l’invasion d’une espèce ou en association avec d’autres marqueurs pour préciser la 
systématique de certains genres. Les pseudogènes sont très peu utilisés chez les insectes. Les 
espaceurs ITS1 et ITS2 sont des régions intergéniques couramment utilisés en génétique des 
populations (Sezonlin, 2006), mais aussi, en phylogénie (Sembene, 2000). 
I.6.3. Application des outils moléculaires en biologie évolutive des populations et apport de la 
génétique sur la connaissance des insectes d’intérêt économique 
                                                     
20 Recherche de séquences microsatellites à partir de sondes 
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Les marqueurs moléculaires ont vu leur domaine d’application s’élargir ces dernières 
années car ils permettent d’aborder une diversité de questions en biologie fondamentale et 
appliquée. La caractérisation des populations, des races d’hôtes, des espèces ou des complexes 
d’espèces est utile tant à la biologie de la conservation qu’à la connaissance du fonctionnement 
des populations d’espèces nuisibles aux cultures ou à celles de leurs auxiliaires. La classe des 
arthropodes renferment des espèces qui interviennent sur l’agriculture comme c’est le cas des 
insectes ravageurs, des pollinisateurs, et des parasitoïdes des ravageurs de cultures, mais aussi 
sur la santé humaine comme les agents vecteurs de maladie. Ainsi, il est nécessaire d’élucider les 
patrons de leur diversité et de comprendre les mécanismes de leur diversification ce qui peut 
donner des informations sur la résolution des problèmes agricoles et médicaux (Kébé, 2013). Les 
marqueurs moléculaires sont des outils capitaux pour caractériser ces populations d’insectes dans 
le but d’élaborer des stratégies de lutte biologique ou intégrée contre ces insectes ravageurs. Des 
études ont été menées dans ce sens comme par exemple celles qui ont été réalisées sur les 
ravageurs des plantes cultivées tels que les coléoptères (Bruchidae) ravageurs des légumineuses 
alimentaires (Sembene et al., 1998), les lépidoptères nuisibles aux cultures (Timm et al.,2006), 
les Orthoptères ravageurs de cultures (Yang et al., 2005), si nous pouvons citer que cela. La 
caractérisation génétique de ces populations vise également à développer une politique de 
conservation des différentes races d’espèces d’insectes d’intérêt agronomique (Coccinelles 
prédatrices des Aphides (Chen et al., 2000), Hyménoptères parasitoïdes (Baker et al., 2003)) ou 
à envisager des moyens de protection des espèces en voie de disparition ou menacées suite à la 
modification des habitats ou des écosystèmes qui peut engendrer des goulots d’étranglement ou 
l’extinction des espèces d’insectes. 
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Conclusion partielle 
A la suite de cette revue bibliographique, nous avons pu constater que T. castaneum est 
une menace dans l'économie et l'agriculture Ouest-africaine. Le mil et le riz, étant des céréales 
qui ont toute leur importance dans l'atteinte de la sécurité alimentaire, sont difficiles à conserver 
depuis que T. castaneum a envahi leurs stocks. Il inflige à la fois des pertes quantitatives et 
qualitatives aux stocks de céréales. Plusieurs études ont été menées allant dans le sens de proposer 
des techniques de lutte contre T. castaneum. Il a été retenu que cette espèce est résistante à toutes 
les sortes de pesticides (chimiques et biologies). La génétique des populations est devenue dès 
lors incontournable pour la mise en place d'une méthode de lutte adaptée contre les insectes 
ravageurs des cultures en permettant de mieux connaitre leur diversité.  
Cette revue a permis de mieux connaitre la reproduction, le développement et le 
comportement de T. castaneum. Il est reconnu comme étant l'un des insectes ravageurs les plus 
ubiquistes et les plus polyphages. Il a été noté à fortiori, un flux commercial net d’échanges 
commerciaux des produits céréaliers entre les pays Ouest-africains suivant les comportements 
alimentaires de leurs habitants et le degré d’insatiabilité de leurs besoins nutritionnels. Ces 
relations transfrontières non contrôlées entre les États Ouest-africains offrent à T. castaneum, de 
par ses caractères ubiquiste et polyphage, une panoplie de possibilités à dérouler son cycle de 
développement sur différents supports alimentaires et dans différentes conditions bioclimatiques.  
Dans le but d'étudier la structure génétique de cette espèce dans la zone Ouest-africaine, 
une bibliographie a été faite sur plusieurs marqueurs génétiques. Vu leur degré de variabilité 
intraspécifique et leur hypersensibilité aux conditions environnementales par rapport aux autres 
marqueurs, seuls les marqueurs microsatellites sont retenus pour la réalisation de cette étude.  
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Introduction 
ien en biologie n’a de sens si ce n’est à la lumière de l’évolution ; si nous nous 
permettons de reprendre ces propos de Theodosius Dobzhansky (Dobzhansky, 
1973) c’est pour réitérer simplement notre approbation à la place primordiale qu’occupe 
l’évolution dans l’explication des faits biologiques. La théorie de l’évolution, née au XVIIème 
siècle et remodelée par Charles Darwin21 en 1859, évoque des propos allant vers le 
transformisme intraspécifique qui se résume à l’idée que les espèces vivantes, de la bactérie 
à l’Homme, évoluent au sein d'elles-mêmes au cours du temps au point de se transformer en 
des espèces différentes (spéciation). Cette théorie n'est que l'aboutissement de plusieurs 
arguments dont la morphologie. Le transformisme qui marque la période prédarwinienne, a 
été initialement évoquée par Jean Batiste Lamarck en 1801, mais ces explications qui 
portaient sur la transmission des caractères acquis (transformés selon l’usage) restaient 
scientifiquement infondées et favorisaient le rejet par les fixistes, comme Cuvier22, de 
l’ensemble de ses hypothèses émises (Antoine de Monet, 1829). C’est ainsi que 
l’évolutionnisme biologique propose une vision unitaire du vivant dont chaque niveau de 
classification des êtres vivants, de l’embranchement à l’espèce, participe d’une histoire 
unique, spécifique et temporaire dans la grande histoire de la vie qui s’est déroulée dans le 
temps long des aires géologiques sous l’intervention de ramifications et de transformations. 
Ces dernières, trouvent leur plaidoirie dans le fameux ouvrage de Charles Darwin (Origin of 
Species) (Darwin, 1859) avec des arguments qui ne cessent d’être validés par la science au 
cours du temps. C’est dans cette optique que Darwin a révélé l’existence d’une variabilité 
naturelle dans toutes les espèces qui aboutit à des transformations voire même des 
ramifications sous l’effet incontournable de la sélection naturelle. Selon le ''père'' de la 
théorie de l’évolution, compte tenu des ressources limitées que disposent les êtres vivants, 
les individus sont continuellement soumis à une compétition, basée sur leurs aptitudes 
individuelles, dans l’ultime but de survivre (Darwin, 1859). C’est ainsi, à la suite de ces 
transformations intra-espèces, que les individus les plus aptes sont favorisés par la sélection 
et survivent et les moins aptes sont défavorisés et disparaissent. Cette pression perpétuelle 
de la sélection naturelle sur les individus au cours des générations, mène à l’apparition 
                                                     
21 Le naturaliste anglais Charles Darwin (1809-1882), auteur de L'Origine des espèces, a développé les 
théories de la sélection naturelle et de l'évolution. (Hulton Getty) 
22 Le Français Georges Cuvier (1769-1832) fit accéder l'anatomie comparée et la paléontologie au rang des 
disciplines véritablement scientifiques. (Hulton Getty) 
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progressive de nouvelles formes morphologiques, mieux adaptées à leur milieu. Ce qui 
rejoint les arguments de Lamarck dans son œuvre (Histoire des animaux sans vertébrés) 
(Lamarck, 1801) qui évoquait que si les êtres vivants se transforment morphologiquement, 
c’est pour s’adapter aux changements de leur milieu. C’est pour cette raison que le degré de 
polyphagie et le caractère ubiquiste de T. castaneum, insecte ravageur des stocks de mil et 
de riz entreposés, ont suscité des réflexions sur son adaptabilité morphologique face à ces 
différentes conditions écologiques qui lui offrent des ressources alimentaires et des 
conditions de survie optimales différentes. Les flux commerciaux transfrontiers entre les 
États de l’UEMOA, conduisent à une déportation des individus de T. castaneum d’une zone 
agroclimatique à une autre, avec une panoplie de possibilités offertes à cet insecte à coloniser 
des céréales différentes. Comme les travaux de Sembene (2000) l’avaient montré avec 
Caryedon serratus sur des différentes plantes hôtes dans différentes zones agroécologiques, 
ces différentes conditions peuvent directement agir sur la morphologie des individus. 
Dans un tel contexte, ce chapitre se fixe comme objectif de caractériser, sur le plan 
morphologique, les populations trophiques et géographiques d’Afrique de l’Ouest de T. 
castaneum, dans le but de mettre en évidence l’impact du support de développement, les 
différentes conditions bioclimatiques et de la structuration de la commercialisation Ouest-
africaine des céréales sur la morphologie de cet insecte, afin de ressortir le(s) facteur(s) de 
structuration morphologique de ces populations.  
II.1. Matériel et méthodes 
II.1.1 Échantillonnage et élevage de masse 
 L’étude impliquait dix États (10) Ouest-africains qui entretiennent les uns avec les 
autres, des relations commerciales céréalières transfrontières. Ces pays Ouest-africains sont 
caractérisés par une forte densité démographique urbaine. De ce fait, les produits culturaux 
locaux et importés ont tendance à être fortement commercialisés dans les zones urbaines par 
des commerçants et producteurs agricoles, dans le but de satisfaire les besoins alimentaires 
de cette forte démographie urbaine, mais également de mieux évacuer leurs produits. Durant 
l’échantillonnage les magasins de commerce dans les marchés urbains ont été ciblés. Ce 
choix est justifié par le fait que les grands producteurs et commerçants agricoles (Grossistes 
et demi-grossistes), commercialisant leurs produits en gros, en demi-gros et/ou en détail dans 
des marchés urbains, stockent en permanence du mil et du riz dans leurs magasins. La 
provenance des denrées stockées est connue au préalable suite à une enquête destinée aux 
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commerçants et producteurs concernant la date de stockage des céréales, leur provenance et 
leurs conditions de stockage. Dans chaque magasin de commerce, des quantités de mil et de 
riz ont été prélevées et placées séparément dans des sachets en plastique qui seront par la 
suite dirigées au laboratoire. Après élevage de masse, des émergences ont été notées sur les 
stocks de mil et de riz provenant des marchés urbains au Niger (Marché urbain de Niamey), 
en Gambie (Marché urbain Banjul), au Burkina Faso (Marché central de Bobo-Dioulasso), 
au Mali (Marché de Bamako), en République de Guinée (Marché de Boussoura de Conakry), 
en Guinée Bissau (Marché urbain de Bissau) et au Sénégal (Marché de Dahra Dioloff) 
(Figure 14). Sur ces deux céréales, aucune émergence n’a été notée sur les échantillons 
provenant de la Côte d’Ivoire, du Bénin et du Ghana. 
 
Figure 14 : Répartition géographique des localités d’origine des populations de T. castaneum étudiées. 
L'ensemble des pays Ouest-africains où T. castaneum a été rencontré est traversé par trois 
zones bioclimatiques (PASR, CEDEAO et CILSS, 2005) à savoir (Figure 15) : 
 La zone sahélienne (Sénégal et Niger) : avec une pluviométrie de 300 à 500 mm qui 
couvre toute la zone méridionale. La durée de la saison des pluies est de 90 jours parfois 
moins jusqu’à 70 jours dans la partie septentrionale de la zone et 110 jours dans la partie 
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méridionale. La variabilité de la longueur de la saison pluvieuse est de 20 % dans la partie 
méridionale et 40 % dans la partie nord. 
 La zone sahélo-soudanienne (Mali, Burkina Faso) : zone de transition du climat 
sahélien vers le climat soudanien. Elle couvre les isohyètes saisonnières de 600 à 900 mm, 
avec une durée de saison des pluies comprise entre 110 et 130 jours et 15-20% de coefficient 
de variation. 
 La zone soudanienne (République de Guinée et Guinée Bissau) : elle est la zone la 
plus stable en durée de la saison des pluies avec moins de 15 % de coefficient de variation. 
La saison dure 5 mois au moins et la pluviométrie saisonnière dépasse 900 mm.  
 
Figure 15 : Zones bioclimatiques des populations géographiques étudiées 
En croisant la nature des céréales (importées, exportées) et l’importance des transactions, 
avec le type de produits (riz, mil, maïs, etc.), il est devenu possible de distinguer cinq sous-
espaces marchants céréaliers en Afrique occidentale (Soule & Gansari, 2010 ; Blein & Soule, 
2014). Parmi ces sous-espaces d’échanges, deux d’entre eux font l’objet de cette étude à 
savoir le sous-espace Ouest (Sénégal, République de Guinée et Guinée Bissau) et le sous-
espace Centre (Burkina Faso, Niger et Mali) (Figure 16). 
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Figure 16 : Répartition des populations géographiques étudiées dans les deux sous-espaces marchants 
céréaliers 
Dans chaque magasin de commerce échantillonné, des quantités de mil et de riz sont 
prélevées et mises séparément dans des sachets en plastique qui ont été dirigés au laboratoire 
où s'est déroulé l’élevage de masse. Au laboratoire, les échantillons sont transférés dans des 
bocaux en verre à couvercles troués et recouverts de tissu moustiquaire, afin d’offrir un 
système d’aération à la population d’insectes contenue dans la spéculation et, en même 
temps, de créer une sorte de barrière de peur que les adultes émergeants quittent l’élevage 
après maturation (Figure 17).  
 
Figure 17 : Grains de mil infesté par T. castaneum dans des bocaux d'élevage au laboratoire (Diome, 2014) 
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Les adultes qui émergent de cet élevage sont directement utilisés pour les études 
morphométriques. Au terme de cet élevage, quatorze populations dont chacune renferme 30 
individus ont été obtenues (Tableau I). La population d’étude est formée d’individus de 
même provenance, émergeant sur la même céréale.  
Tableau I : Localisation géographique, support de développement, code des individus et nombre 
d’individus des populations étudiées 
Localités 
Zones 
bioclimatiques 
Données géo -
référencées 
Hôte 
Code de 
l’insecte 
Nombre 
d’Individus 
Niamey (Niger) 
Sahélienne 
13° 30' 49″ N 
02° 06' 35″ E 
Mil TcmlNi 30 
Riz TcrzNi 30 
Dahra Dioloff 
(Sénégal) 
 15° 21′ 00″ N, 
15° 29′ 00″ O 
Mil TcmlSe 30 
Riz TcrzSe 30 
Banjul (Gambie) 
Sahélo-
soudanienne 
13° 27' 00″ N 
16° 34' 59″ O 
Mil TcmlGa 30 
Riz TcrzGa 30 
Bobo-Dioulasso 
(Burkina Faso) 
11°10′37″ N 
04°17′52″ O 
Mil TcmlBu 30 
Riz TcrzBu 30 
Bamako (Mali) 
12°39′00″ N 
08°00′00″ O 
Mil TcmlMa 30 
Riz TcrzMa 30 
Conakry (République 
de Guinée) 
Soudanienne 
09°32′16″ N 
13°40′38″ O 
Mil TcmlGc 30 
Riz TcrzGc 30 
Bissau (Guinée 
Bissau) 
11° 52' 01'' N 
15° 36' 00'' O 
Mil TcmlGb 30 
Riz TcrzGb 30 
II.1.2. Étude morphométrique 
 Le matériel biologique utilisé pour cette étude est constitué de mâles de T. castaneum 
qui ont émergé après élevage de masse sur du mil et sur du riz. Seuls les mâles sont utilisés 
de peur que les femelles gravides enduisent des biais de mesures. Les femelles gravides 
changent de morphologie et leur pygidium devient beaucoup plus grand à cause des œufs 
qui s’y trouvent. Le mâle est sorti de l’alcool à l’aide d’une pince et replongé durant trente 
secondes dans de l’eau distillée afin que ses articulations puissent lâcher avant la dissection. 
Il est ensuite transféré sur du papier buvard pour être séché (le papier aspire l’eau dans 
laquelle était trempé l’insecte). L’insecte est par la suite déposé sur la loupe où il est placé à 
l’aide d’aiguilles sur le papier millimétré positionné dans le champ de vision de la loupe 
allumée. La loupe est ajustée avec les agrandissements adéquats de sorte à bien voir l’insecte 
pour la dissection. L’insecte est disséqué à l’aide de pinces et de lame mince en séparant 
d’abord ses trois grands segments à savoir la tête, le thorax et l’abdomen. Puis chaque 
segment est disséqué à son tour en séparant les différents articles qui les constituent. Ces 
articles sont mesurés tout d'abord sur papier millimétré avec une loupe binoculaire et ensuite 
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avec un stéréomicroscope Leica M205C qui nous a permis de réajuster les mesures et de 
fixer la marge d'erreurs des mensurations obtenues à 0,1mm. (Figure 18).  
Ci-dessous, les dix-neuf (19) paramètres qui ont été choisis sur chaque individu, regroupés 
en fonction du segment à partir duquel ils ont été mesurés (Figure 18).  
 
Figure 18 : Différents paramètres et variables mesurés 
La tête : la longueur des antennes (LmA), la distance minimale entre les yeux dorsalement 
(Dyd) et ventralement (Dyv), la longueur maximale de la tête (Lmt) et la largeur maximale 
de la tête (lmt). 
Le thorax : Longueur du pronotum au centre (Lp), Largeur du pronotum (lp), Distance entre 
le pronotum et le callus huméra (Dpc), Longueur du fémur 3 (Lf3), Largeur du fémur 3 (lf3), 
Longueur du tibia 3 (Lti3), Longueur du Coxa 3 (Lc3), Longueur du tarse 3 (Lta3), Longueur 
maximale de l’élytre (Lme), Largeur maximale de l’élytre (lme). 
L’abdomen : Longueur maximale du premier sternite abdominale (L1s), Largeur maximale 
du premier sternite abdominale (l1s), Longueur maximale du pygidium (Lpy), Largeur 
maximale du pygidium (lpy). 
II.1.3. Analyses statistiques 
 Deux objectifs mènent les biologistes à recourir à l’analyse des données. Le premier 
est de visualiser des données dans le meilleur espace réduit et le second permet de les 
regrouper dans tout l’espace. L’analyse des données ne s’utilise pas seulement dans le but 
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de représenter graphiquement les données ou bien même de les rendre plus aisées, mais elle 
permet surtout de chercher les ressemblances entre les individus et les liaisons entre les 
variables. Ces proximités entre individus et variables nous ont permis de déterminer une 
typologie des individus et des variables, et ainsi, nous avons la possibilité d’interpréter ces 
données et fournir une synthèse des différents résultats issus des analyses. Ces deux objectifs 
précédemment cités sont très liés voir indissociables, nous menant ainsi à utiliser plusieurs 
méthodes d’analyses multivariées : analyse en composantes principales (ACP), analyse 
discriminante (AD) et classification ascendante hiérarchique (CAH). 
- Analyse en composantes principales (ACP) : c’est une méthode d’analyse 
particulièrement adaptée aux variables quantitatives (Xj quantitatives), continues, à priori 
corrélées entre elles. Elle cherche à représenter de grands ensembles de données par peu de 
variables. En d’autres termes, elle cherche les dimensions pertinentes de ces données afin de 
représenter de la façon la plus synthétique et la plus explicite les variables retenues. Une fois 
les données représentées dans différents plans, les proximités entre variables s’interprètent 
en termes de corrélation, tandis que les proximités entre individus s’interprètent en termes 
de similitudes globales des valeurs observées.  
- Analyse discriminante (AD) : c’est une des méthodes d’analyse factorielle qui 
cherchent à classer les données d’une manière automatique. C’est une analyse 
complémentaire de l’ACP pour synthétiser et analyser des données métriques afin de 
caractériser les proximités entre variables et les similitudes entre individus. L’AD est une 
méthode d’ACP qui nécessite une base de données d’apprentissage (Xj quantitatives et Yk 
qualitatives). Autrement dit, c’est une méthode d’ACP à apprentissage supervisé, dont les 
individus qui composent les données, appartiennent a priori à des classes (populations). 
L’AD est à la fois descriptive et prédictive d’autant plus qu’elle cherche à décrire les 
individus en classes et affecter ensuite de nouveaux individus dans ces classes. 
- Classification ascendante hiérarchique (CAH) : c’est une méthode de construction 
d’arbres à décision qui nécessite souvent une construction délicate et difficilement 
généralisable si les données d’apprentissage sont faiblement représentatives de la réalité. Les 
méthodes de classification automatique ne nécessitant pas d’apprentissage offrent un intérêt 
important lorsque les données sont complètement inconnues. Elles permettent ainsi de 
dégager à postériori des classes qui ne sont pas évidentes à priori. La CAH a comme principe 
de rassembler les individus de manière itérative afin de produire un dendrogramme ou arbre 
de classification. La classification est ascendante car elle part des observations individuelles 
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; elle est hiérarchique car elle produit des classes ou groupes de plus en plus vastes, incluant 
des sous-groupes en leur sein s’ils existent. En découpant cet arbre à une certaine hauteur 
choisie ou troncature, la partition désirée sera produite. Donc, cette analyse cherche à ce que 
les individus regroupés au sein d’une même classe (homogénéité intraclasse) soient les plus 
semblables possibles tandis que les classes soient le plus dissemblables (hétérogénéité 
interclasse) les unes des autres. 
 ACP, choix du nombre Q d’axes factoriels :  le choix des axes a pour but d’obtenir 
le maximum d’inertie conservée avec le minimum de facteurs. Le nombre Q d’axes 
factoriels adéquat pour la réalisation de l’analyse en composantes principales (ACP) est 
obtenu avec le logiciel R version 3.2.3 selon le critère du Coude qui a permis d’obtenir le 
meilleur plan factoriel pour la réalisation des ACP. Sur l’éboulis des valeurs propres, un 
décrochement est observé suivi d’une décroissance régulière. Les axes (dimensions) avant 
le décrochement représentent le nombre d’axes factoriels à utiliser pour les ACP. 
 ACP, cercle de corrélations et contributions des variables à la construction des 
dimensions et détermination des composantes principales (CP)23 : des ACP ont été 
réalisées avec le logiciel R version 3.2.3 (Bloomfield, 2014) sur les données réelles et les 
log-variables transformées dans le but de déterminer la contribution de chaque variable à 
la construction des dimensions de l’ACP et la détermination des log-variables transformées 
(CPlog-t) pour les analyses discriminantes. Avec les données réelles, l’ACP produit un cercle 
de corrélation des variables qui regroupent celles-ci dans un seul plan de l’ACP pour une 
dimension donnée, révélant ainsi une corrélation positive entre elles, synonyme de l’effet 
taille. Suite à la log-transformation des données, un autre ACP à partir des log-transformées 
(log-t) a été généré afin de déterminer les CPlog-t (CP des log-variables transformées) qui 
révèlent le mieux les différences de forme entre les groupes morphologiques. 
En pratique, une variable donne un sens à la dimension considérée si sa contribution est 
supérieure à la contribution moyenne (CONT/moy = 1/n, avec n = nombre de variables 
utilisées pour réaliser les ACP). Autrement dit, nous avons retenu pour l’interprétation, les 
variables dont leur contribution est significative (CONT >1/n). En ACP normée (ACP 
réalisée sur une matrice de corrélation), ce sont les variables qui sont proches du bord du 
                                                     
23 Selon le critère de Coude, une variable est considérée comme CP que lorsqu’elle donne un sens à la 
dimension considérée. La contribution de la CPlog-t  est toujours significative c’est-à-dire supérieure à la 
contribution moyenne (CONT_moy = 1/n, avec n = nombre de variables utilisées pour réaliser les ACP). 
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cercle qui contribuent le plus à la construction des dimensions et représentent ainsi les 
CPlog-t . Ces dernières sont représentées en couleurs rouges sur l’ACP. Les contributions de 
chaque variable à la construction des dimensions qui composent l’ACP sont calculées sous 
R version 3.2.3 (Bloomfield, 2014). 
 AD, discrimination des populations : l’utilisation des données réelles à des analyses 
multivariées linéaires telles que les AD ne permettent pas une bonne interprétation 
discriminative sur la morphologie des populations. Étant donné le degré de corrélation 
entre les variables que révèlent les données réelles, la diversité morphologique notée entre 
populations n’est due qu’à des différences phénotypiques directement liées à leurs 
différences de taille moyenne. Ceci ne permet pas de tirer une bonne interprétation 
morphologique des populations. De ce fait, d’autres AD des populations avec les log-t ont 
été réalisées afin d’axer l’interprétation discriminative de la morphologie de ses 
populations spécifiquement sur leurs différences de forme. Ces différences de forme 
ressortent de l’analyse combinée des contributions des log-t et celles des individus des 
différentes populations (Biplot). 
 En pratique, l’ACP ont permis d’identifier les variables qui contribuent 
significativement à la construction des dimensions (CPlog-t ) et qui expliquent le mieux les 
différences de forme entre les populations de T. castaneum. De ce fait, les log-t qui ne 
contribuent pas significativement à la construction des dimensions sont éliminées de 
l’analyse et seules les CPlog-t sont retenues pour la réalisation des AD. 
 Effet taille et log-transformation des données : selon Santos (2015), l’effet taille se 
manifeste par un cercle de corrélation qui regroupe la plus grande partie voire même toutes 
les variables dans un seul plan pour une dimension donnée. Il s’agit d’un effet très 
indésirable, dont les études métriques cherchent à s’affranchir. Le principe d’élimination 
est alors de ramener tous les individus à la même taille, afin de n’observer sur l’ACP que 
des différences de forme. L’élimination de l’effet taille qui affecte presque toutes les études 
morphométriques a été réalisée en utilisant la démarche suivante proposée par Darrroch & 
Mosimann (1985) : 
- Log-transformation des données : le tableau de données initial est constitué des variables 
V1, V2, …, Vp, par la suite un nouveau tableau de données constitué des variables log(V1), 
log(V2), …, log(Vp) a été créé ; 
- Pour chaque individu, la moyenne sur l’ensemble des variables log-transformées a été 
calculée. Ce score moyen constitue une bonne idée de la « taille » pour cet individu ; 
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- enfin, pour chaque individu, la taille moyenne obtenue avec les log-transformées a été 
retranchée à chacune de ces mensurations brutes. 
L’effet taille est ainsi éliminée et seule la différence de forme est exprimée par les inerties 
des ACP. La diminution du poids de ce facteur (Taille) se traduit par une baisse du pouvoir 
discriminant de la dimension corrélée. 
 Test de significativité des écarts de moyennes des log-t entre populations – R 
version 3.2.3 (Bloomfield, 2014) : Le test de normalité de Shapiro-Wilk est réalisé au 
préalable sur chaque log-t afin de tester sur chacune d’elles si l’échantillon suit une loi 
normale ou non. L’ANOVA suivie du t-test (paramétriques) ont été réalisés sur les log-t avec 
lesquelles l’échantillon vérifie la normalité (P-values Shapiro-Wilk >  : non significatives), 
afin de tester la significativité des écarts de moyennes entre populations prises deux à deux. 
Par contre, les log-t avec lesquelles l’échantillon ne vérifie pas la normalité (P-valeur de 
Shapiro-Wilk <  : significatives), les tests de comparaison multiple des rangs moyens des 
log-t de Kruskal-Walis suivi du test de Mann-Whitney-Wilcoxon – Bonferroni (ajustement 
permettant d’inclure les exæquos) ont été appliqués. Le seuil de significativité () est fixé à 
0,05. Nous avons fait recours aux quartiles (Boxplot) lorsque l'écart entre deux moyennes 
plus ou moins voisines est significatif. De ce fait, la taille morphologique individuelle (tm/i) 
renseigne le mieux sur la taille de l’individu directement liée à sa forme. La tm/i est 
renseignée par la somme de toutes les log-t de cet individu. La médiane des tm/i des individus 
qui composent chaque population géographique correspond à la taille morphologique 
moyenne (tm/moy) de la population géographique. La taille morphologique moyenne de la 
population globale (tm/moy_globale) est renseignée par la médiane des tm/i de tous les individus 
de la population totale. Pour cela, les boxplots sont réalisés avec le logiciel R version 3.2.3 
(Bloomfield, 2014) afin de comparer graphiquement la distribution des tm/i de part et d’autre 
de la tm/moy_globale. Cette distribution est renseignée par l’emplacement de la médiane (2
ème 
quartile) de chaque boxplot par rapport à la tm/moy_globale. 
 CAH et détermination des groupes morphologiques Ouest-africains– R version 3.2.3 
(Bloomfield, 2014) : la CAH par similarité est réalisée selon la méthode d’agrégation de 
Ward qui a comme stratégie de regrouper à chaque étape les deux classes dont la fusion 
entraine le plus faible gain d’inertie intraclasse ou de manière équivalente la plus faible perte 
d’inertie interclasse. En premier lieu, le coefficient d’agglomération est calculé afin de voir 
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l’état de la structuration24 de la population totale. En premier lieu, le graphique des pertes 
relatives d’inertie est tracé pour déterminer les meilleures partitions de la CAH. La qualité 
de la répartition est mesurée par l’indice de Dunn (ID) qui est calculé pour les partitions 
retenues dans le but de voir parmi elles, celle qui correspond le plus à l’échantillon étudié. 
L’objectif est de maximiser l’indice de Dunn.  ID maximal maximise la dissimilarité 
intergroupe et minimise la dissimilarité intragroupe. Le dendrogramme est tracé selon la 
partition retenue. La matrice d’inerties intergroupes, permettant de déterminer les groupes 
morphologiques les plus dissemblables, a été calculée. Les inerties intragroupes sont 
calculées afin d’évaluer l’homogénéité morphologique des groupes retenus. L’indice moyen 
de Silhouette (ImoyS) est calculé pour chaque groupe défini afin de voir les individus des 
populations géographiques les mieux regroupés. Le graphique de Silhouette permet 
d’identifier les individus mal regroupés à priori (avec des IS < 0) et de retrouver le groupe 
voisin qu’ils appartiennent à postériori.  
Pour toutes les analyses confondues, deux facteurs indépendants à savoir la plante hôte et 
l’origine géographique ont été testés. Les observations des individus des deux spéculations 
ayant la même provenance géographique, sont regroupées dans le même fichier, afin de 
tester le facteur « plante hôte » dans chaque pays Ouest-africain. Dans le but de tester le 
facteur indépendant « Origine géographique », les observations des individus de toutes les 
zones échantillonnées émergeant sur la même spéculation, sont regroupées dans le même 
fichier. À partir de ces derniers, trois regroupements ont été faits. Tout d’abord, les individus 
qui proviennent du même pays sont regroupés, en suite les individus qui évoluent dans les 
mêmes conditions bioclimatiques et finalement les individus qui appartiennent au même 
sous-espace marchant céréalier. L’impact sur la morphologie de T. castaneum de chacun de 
ces facteurs indépendants précités a été étudié sur chaque support de développement.  
Au total, neuf (09) fichiers ont été créés dont les sept (07) regroupant chacun les observations 
de tous les individus de même origine géographique constituent les fichiers Input pour tester 
le facteur « plante hôte » et les deux (02) autres qui regroupent chacun tous les individus 
émergeant sur la même plante hôte, constituent les fichiers Input pour tester le facteur « 
Origine géographique ».  
                                                     
24 Population totale structurée ou non en deux ou plusieurs groupes.  
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II.2. Résultats et discussion 
II.2.1. Résultats 
II.2.1.1. Choix du nombre Q d’axes factoriels 
Avec des mensurations brutes identiques chez tous les individus pour toutes les 
populations, Dyd, Dyv, et lf3 sont éliminées des analyses multivariées. Les éboulis des 
valeurs propres ont révélé le décrochement (Coude) après les deux premiers axes, suivi d’une 
décroissance régulière à partir du troisième axe (Figure 19). Ce qui permet de retenir les 
deux 1ères dimensions (les dimensions avant le décrochement, k = 2) pour la réalisation des 
analyses en composantes principales (ACP). Donc le premier plan factoriel des ACP qui 
détient le maximum d’inertie, donne la meilleure qualité de représentation pour expliquer 
les variabilités morphométriques entre les populations de T. castaneum.    
 
Figure 19 : Éboulis des valeurs propres du critère de coude pour les différents fichiers Input : 
Burkina Faso, Gambie, Guinée Bissau, République de Guinée, Mali, Niger et Sénégal représentent les sites 
géographiques échantillonnés de T. castaneum ; Mil et riz représentent les plantes hôtes de T. castaneum 
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II.2.1.2. Etude morphologique des populations de T. castaneum 
II.2.1.2.1. ACP, contribution des variables et CP retenues 
II.2.1.2.1.1. Sur données réelles 
 Les deux premières dimensions des ACP expliquent 35,8% et 38,4% de la diversité 
morphométrique globale entre les Populations géographiques Ouest-africaines de T. 
castaneum respectivement sur du mil et sur du riz. (Figure 20). La Dim_1 qui explique 
23,5% de la variabilité morphométrique globale entre les populations géographiques Ouest-
africaines de T. castaneum sur du mil, est construite à partir des contributions des CP telles 
que l1s (CONT_1 = 7,34), Lf3 (CONT_1 = 7,68), lpy (CONT_1 = 7,70), Lmt (CONT_1 = 9,00), Lc3 
(CONT_1 = 9,67), lp (CONT_1 = 10,36), lme (CONT_1 = 10,72) et Lp (CONT_1 = 16,49). La Dim_2 de 
cet ACP est construite à partir des contributions des CP telles que L1s (CONT_2 = 8,32), LmA 
(CONT_2 = 11,36), Lta3 (CONT_2 = 11,96), Lme (CONT_2 = 18,66) et Lti3 (CONT_2 = 28,56) et porte 
12,3% de l’inertie totale.  
 
Figure 20 : cercle de corrélation et contribution des variables à la construction des deux dimensions : 
la couleur de la variable détermine le niveau de significativité de sa contribution : de bleu à rouge signifie de 
la non significativité à la significativité de la contribution. 
Sur du riz, les CP telles que Lti3 (CONT_1 = 7,28), Lme (CONT_1 = 7,71), Lc3 (CONT_1 = 8,12), L1s 
(CONT_1 = 8,14), Lf3 (CONT_1 = 8,22), lme (CONT_1 = 9,26), lmt (CONT_1 = 9,73), Lp (CONT_1 = 
13,90) contribuent significativement à la construction de Dim_1 de l’ACP qui explique 
22,5% de la variabilité morphométrique globale entre ces populations géographiques Ouest-
africaines. La Dim_2 de cet ACP, portant une inertie de 10,9%, est construite à partir des 
contributions des CP telles que LmA (CONT_2 = 7,67), Lc3 (CONT_2 = 7,91), lp (CONT_2 = 9,35), 
Dpc (CONT_2 = 13,01), Lpy (CONT_2 = 16,05) et Lta3 (CONT_2 = 16,65) (Figure 20). 
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II.2.1.2.1.2. Sur log-variables transformées 
Suite à l’élimination de l’effet taille au profit de l’effet forme, se matérialisant par la 
dispersion des variables de part et d’autre des quatre plans des ACP (Figure 21), les éboulis 
des valeurs propres conservent les mêmes typologies par rapport à ce qu’elles étaient avec 
les données réelles et révèlent ainsi que les deux premières dimensions (Dim_1 et Dim_2) 
qui constituent le premier plan factoriel, représentent le mieux les différences de forme entre 
les populations géographiques de T. castaneum. Une perte d’inertie globale affecte les ACP 
(Mil : CONT_global : de 35,8% à 29,8% ; Riz : CONT_global : de 38,4% à 29,7%) (Figure 21) suite 
à l’élimination de l’effet taille. Cette perte s’associe à la variation d’inertie que portent les 
deux dimensions des ACP (perte d’inertie suivant Dim_1 et gain d’inertie suivant Dim_2) 
qui résulte des fluctuations significatives des contributions des variables après log-
transformation des données. Ces variations sont en fonction de la céréale sur laquelle les 
populations géographiques ont été échantillonnées et élevés. La couleur de la variable sur 
l’ACP révèle le niveau de significativité de sa contribution (Figure 21).  
 
Figure 21 : cercle de corrélation et contribution des variables à la construction des deux dimensions. La 
couleur de la variable détermine le niveau de significativité de sa contribution : de bleu à rouge signifie de la 
non significativité à la significativité de la contribution. 
Sur du mil, la perte d’inertie de Dim_1 (de 23,53% à 16,83%) de l’ACP des populations 
géographiques de T. castaneum résulte de la diminution significative de la contribution de 
certaines variables telles que l1s (CONT_1 = 4,55), lpy (CONT_1 = 4,03), lp (CONT_1 = 3,32) et lme 
(CONT_1 = 4,81). Par contre, l’élimination de l’effet taille a entrainé une augmentation de 
l’inertie de la Dim_2 (de 12,26% à 12,99%) qui émane de l’augmentation significative de la 
contribution de lp (CONT_2 = 8,52), l1s (CONT_2 = 14,35) et Dpc (CONT_2 = 22,41). Sur du riz, la 
Dim_1 qui discriminait le mieux les populations avec les données réelles a perdu de l’inertie 
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suite à la transformation des données (Dim_1 : de 27,51% à 18,10%). Cette perte d’inertie 
résulte de la diminution significative du pouvoir discriminant des variables telles que Lti3 
(CONT_1 = 2,92), Lc3 (CONT_1 = 0,51), L1s (CONT_1 = 4,98) et lmt (CONT_1 = 0,62) malgré 
l’augmentation significative de la contribution de Dpc (CONT_1 = 20,76). Le gain d’inertie de 
la deuxième dimension est lié à l’augmentation significative du pouvoir discriminant de lmt 
(CONT_2 = 8,19), lme (CONT_2= 8,20), Lmt (CONT_2= 12,21) et lpy (CONT_2 = 26,30).  
Malgré la diminution du pouvoir d’inertie de la Dim_1 des ACP suite à l’élimination de 
l’effet taille, la contribution de certaines variables connait une hausse significative. Il s’agit 
de Dpc (CONT_1 = 7,04), LmA (CONT_1 = 7,84) et Lta3 (CONT_1 = 13,87) sur du mil et Dpc (CONT_1 
= 20,76) sur du riz. Suivant Dim_2, la contribution de L1s (CONT_2 = 3,22) et Lta3 (CONT_2 = 
3,07) sur du mil et de LmA (F2 = 0,01), Lc3 (CONT_2 = 4,05), Dpc (CONT_2 = 3,67) et Lta3 (CONT_2 
= 0,76) sur du riz, a diminué significativement suite à la log-transformation des données 
malgré la hausse du pouvoir d’inertie de la Dim_2.  
Qu'importe le type de regroupement, les CPlog-t précitées (en rouge sur les ACP (figure 21)) 
restent les mêmes.  De ce fait, à taille égale, les différences de forme observées entre 
populations géographiques de T. castaneum sur du mil, sont expliquées suivant Dim_1 par 
la Distance entre le pronotum et le Callus huméral (Dpc), la troisième paire de pattes (Lta3, 
Lc3, Lf3), la longueur maximale de la tête (Lmt), la longueur maximale des antennes (LmA) 
et la longueur du pronotum (Lp), et suivant Dim_2 par la Distance entre le pronotum et le 
Callus huméral (Dpc), la longueur du tibia (Lti3), la Longueur maximale des élytres (Lme), 
la largeur du pronotum (lp), la longueur maximale des antennes (LmA) et la largeur du 
premier sternite abdominal (l1s). Sur du riz, les différences de forme notées suivant Dim_1 
entre les populations géographiques de T. castaneum sont expliquées par la longueur du 
pronotum (Lp), les élytres (Lme, lme), la longueur du fémur (Lf3) et la Distance entre le 
pronotum et le Callus huméral (Dpc) et suivant Dim_2 par la largeur du pronotum (lp), le 
pygidium (Lpy, lpy), la largeur maximale des élytres (lme) et la tête (Lmt, lmt).  
II.2.1.2.2. Caractéristiques morphologiques des populations géographiques de T. castaneum 
II.2.1.2.2.1. Populations géographiques des pays Ouest-africains 
 Le plan formé par les deux premières dimensions donne la meilleure qualité de 
représentation et explique mieux les différences de forme entre les populations géographiques de 
T. castaneum (Figure 22). Suite à l’élimination de l’effet taille au profit de l'effet forme, aucune 
discrimination morphologique nette entre ces populations n’est observée. Néanmoins, en se 
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référant à la position des barycentres des différents spectres d’individus de chaque population, il 
est possible de ressortir de cette représentation factorielle quatre regroupements morphologiques.
Sur du mil, Dim_1 (22%) oppose les 
populations du Sénégal, du Burkina Faso, du 
Niger, du Mali et de la République de Guinée 
des populations de la Gambie et de la Guinée 
Bissau (Figure 22). Dim_2 (18,2%) distingue 
les populations du Burkina Faso et de la 
République de Guinée des populations du 
Sénégal, du Mali et du Niger (Figure 22). Sur 
du Riz, la dissemblance morphométrique entre 
les populations du Burkina Faso, du Niger et 
du Sénégal et les populations de la Guinée 
Bissau, du Mali, de la Gambie et de la 
République de Guinée, s’interprète suivant 
Dim_1 (25,1%) de l’AD. Dim_2 oppose les 
populations du Mali et de la Guinée Bissau des 
populations de la Gambie et de la République 
de Guinée (Figure 22). 
 
Figure 22 : Biplots de l’ACP des CPlog-t et de l’AD 
des populations géographiques de T. castaneum. 
II.2.1.2.2.1.2 Particularités morphologiques de chaque population géographique 
Sur le mil, avec des P-values hautement significatives (P-value – Kruskal-Wallis <<< 0.001), 
toutes les log-t ont révélé au moins des différences de formes significatives entre populations 
prises deux à deux. Cette différence morphologique est d’autant plus grande que le nombre de 
log-t qui la révèlent est élevé. Ainsi, les plus grandes différences morphologiques se sont révélées 
par paires de populations : Sénégal – R. Guinée et Sénégal – Niger (11 log-t / 16 ont révélé cette 
différence) ; Sénégal – G. Bissau (10 log-t / 16) ; Burkina – G. Bissau, Niger – G. Bissau , 
Sénégal – Mali (8 log-t / 16) ; 7 log-t / 16 ont révélé une différence morphologique entre Burkina 
– Mali Niger – Gambie et Sénégal – Gambie ; 6 log-t / 16 entre R. Guinée – G. Bissau, Mali – 
G. Bissau, Mali – Gambie, Niger – Burkina, Niger – R. Guinée et Sénégal – Burkina ; 5 log-t / 
16 entre R. Guinée – Burkina ; 4 log-t / 16 entre Gambie – Burkina et Mali – R. Guinée ; 3 log-t 
/ 16 entre G. Bissau – Gambie et Niger – Mali qui sont les populations les moins différenciées 
(Tableau II).
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Sur le riz, les plus grandes différences morphologiques sont notées entre Sénégal – Burkina,  Sénégal – Gambie (11 log-t / 16) ; Sénégal – R. Guinée 
(10 log-t / 16) ; Sénégal – G. Bissau, Sénégal – Mali, Burkina – Gambie (9 log-t / 16) ; G. Bissau – Gambie (8 log-t / 16) ; 7 log-t / 16 ont révélé une 
différence de forme entre Niger – Burkina, Niger – G. Bissau et Niger – Mali ; 6 log-t / 16 entre Burkina – G. Bissau, Burkina – R. Guinée, Burkina 
– Mali, R. Guinée – Niger et Gambie – Niger ; 5 log-t / 16 entre G. Bissau– R. Guinée ; 4 log-t / 16 entre Mali – G. Bissau, Mali – R. Guinée, Mali 
– Gambie et 2 log-t / 16 entre Sénégal – Niger qui sont morphologiquement les populations les moins différenciées (Tableau II). En moyenne, 
l'abdomen différencie le mieux les populations géographiques (21/ 42 paires de populations se différencient significativement au niveau de 
l’abdomen, contre 14/ 42 et 17/ 42 des paires de populations respectivement au niveau de la tête et du thorax) (Tableau II). 
Tableau II : Significativité des écarts entre moyennes des log-transformées par paire de populations de T. castaneum.  
Mil 
 1- B. Faso 2- G. Bissau 3- R. Guinée 4- Gambie 5- Mali 6- Niger 7- Sénégal 
 
Riz 
1  
Dpc1  
Lme2 Lp2 l1s
2 lme2 lpy2 
LmA3 Lpy1 l1s
3 lme3 lp3 
lpy1 
L1s
1 Lme4 Lmt4 Lpy1 
Lti3
1 l1s
4 lme4 lmt1 lp4 
L1s
1 LmA5 Lme5 
Lti3
1 l1s
5 lme5 
L1s
11Lc3
6 
Lme6 Lp6 lme6 lmt6 lp6 
L1s
1 Lc3
1 Lp1 Lpy7 Lta3
7 
Lti3
1 l1s
7 lme7 lmt1 lp7 lpy7 
1 
2 
Lc3
2 LmA2, Lmt2 
Lp2 Lta3
1 l1s
2 lmt2 
lp2 
 
Dpc3  
Lpy2 lme2 lp3 lpy2 
Dpc4 L1s
2 Lmt4 Lp2 
Lpy2 Lti3
2 lme2 lmt2 
Dpc5 
L1s
2 Lpy5 Lti3
2  
Dpc6 L1s
2 Lc3
6 Lta3
6 lme2 
lmt6 lpy2 
Dpc7 L1s
2 Lf3
2 LmA2 Lp2 
Lpy7 Lta3
7 Lti3
2 lme2 
2 
3 
L1s
3 Lp3 Lpy3 Lta3
1 
Lti3
3 
L1s
3 LmA2 Lmt2  
Lpy3 l1s
2 lp3 
 
L1s
3 lpy4 Lmt4  
Lpy4 
Lpy5  
Lti3
3 lp3 lpy5 
L1s
3 LmA3  
Lpy6 l1s
3 lp3 lpy6 
L1s
3 Lf3
3 LmA3 Lp3 Lpy7 
Lta3
7 Lti3
3 lme3 lp3 lpy7 
3 
4 
Lc3
4  
Lp4 Lta3
1 l1s
4 
Lc3
4  
LmA2 lp2 
L1s
3  
Lc33
4 Lpy3 Lti3
3 
 
L1s
5  
Lmt4 Lpy5 Lti3
4 
Lp6 Lpy6  
Lta3
6 l1s
4 lmt6 lp4 
L1s4 Lf3
4 LmA4 Lme4 
Lmt4 Lp4 Lpy7 Lta3
7 lme4 
lmt7 lp4 
4 
5 
L1s
5 Lc3
5 Lp5 Lti3
5 
lmt5 lp5 lpy1 
L1s
5 LmA2 Lmt2  
Lta3
5 l1s
2 lpy2 
Lpy3  
Lta3
5 l1s
5 lpy3 
L1s
5 Lc3
4 Lp4 Lta3
5 
Lti3
5 lpy4 
 
L1s
5 LmA5 Lpy5 Lta3
6 Lti3
6 
l1s
5 lmt6 
Dpc7 L1s
5 Lf3
5 LmA5 Lp5 
Lta3
7 Lti3
7 lme5 lmt7 
5 
6 
L1s
6 Lc3
5 Lf3
6 Lti3
6 
lme1 lmt6 
Dpc6 L1s
6 Lf3
2 LmA2 Lme6 
Lta3
6 Lti3
6 lp2 
Lc3
6 Lf3
3 Lme6 Lpy3 Lta3
6 
lpy3 
Dpc6 Lf3
4 Lme6 Lp4 
Lta3
6 Lti3
6 lme4 
Lc3
6  
Lf3
5 lpy6 
 Lp6 Lpy7 6 
7 
Dpc1 LmA1 Lme7 
Lpy7 l1s
7 lp7 
Dpc2 Lc3
2 Lf3
2 LmA2 Lme2 
Lmt2 Lp2 Lpy7 Lta3
7 lmt2 
Dpc3 L1s
3 Lc3
3 LmA3 Lp3 
Lta3
7 Lti3
3 l1s
7 lmt3 lp7 
lpy3 
Lc3
4 LmA4 Lp4 Lpy7 
Lta3
7 Lti3
7 lp7 
Dpc5 L1s
5 Lc3
5 Lp5 
Lpy7 Lti3
5 lmt5 lpy7 
Dpc6 L1s
6 Lc3
6 Lf3
7 Lme6 
Lpy7 Lti3
6 lme7 lmt6 lp7 lpy7 
 7 
Les log-t reproduites entre populations représentent celles qui ont des écarts de moyennes significatifs entre ces deux populations. Chaque population est 
associée à un chiffre de 1 à 7. La log-t surmontée d’un chiffre correspond à celle qui a une moyenne significativement plus élevée chez la population qui est 
associée à ce chiffre.
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Sur du mil : en somme, la population du Burkina possède un coxa de la 3ème paire de pattes et 
des élytres moins longs, un 1er sternite abdominal et un tête moins larges ; la population de la 
Guinée Bissau possède un fémur de la 3ème paire de pattes plus longs, des antennes plus 
développées, un 1er sternite abdominal et une tête plus larges ; la population de la Gambie 
possède un pronotum et un Coxa de la 3ème paire de pattes plus longs et des élytres plus larges 
; la population de la République de Guinée possède une plus grande Distance entre le 
pronotum et le Callus huméral, un pygidium plus développé et un 1er sternite abdominal plus 
long ; la population du Niger possède un tibia de la 3ème paire de pattes et des élytres plus longs ; 
la population du Mali possède une tête moins longue et un pygidium moins développé; la 
population du Sénégal possède un pygidium et un tarse de la 3ème paire de pattes plus longs, un 
1er sternite et un pronotum plus large. Sur du riz : la population du Burkina possède une grande 
Distance entre le pronotum et le Callus huméral ; la population de la Gambie possède un 1er 
sternite plus large et une tête plus longue ; la population de la Guinée Bissau, un fémur et un 
tibia de la 3ème paire de pattes et un 1er sternite abdominal plus longs et un pygidium plus large ; 
la population de la République de Guinée possède des antennes plus développées, un 1er 
sternite abdominal et un pronotum plus larges ; la population du Niger possède une tête plus 
large, un pronotum et un coxa de la 3ème paire de pattes plus longs ; la population du Mali 
possède des élytres plus développés, un fémur de la 3ème paire de pattes plus long et un 1er 
sternite abdominal plus large; la population du Sénégal possède une grande Distance entre le 
pronotum et le Callus huméral, un pygidium et un tarse de la 3ème paire de pattes plus longs. 
II.2.1.2.2.2. Groupes bioclimatiques Ouest-africains 
II.2.1.2.2.2.1. Analyses morphologiques discriminantes 
A taille égale, les CPlog-t révèlent des différences de forme entre ces groupes bioclimatiques sur 
les deux supports de développement.  Sur du mil, suivant les deux dimensions (Dim_1 = 25% ; 
Dim_2 = 14,5%), le biplot des groupes bioclimatiques Ouest-africains de T. castaneum 
discrimine les trois groupes (Figure 23). Une hétérogénéité morphologique au sein des groupes 
soudanien et sahélo-soudanien est également révélée par le biplot avec un grand spectre 
morphologique de leurs individus. Sur du riz, , les CPlog-t révèlent suivant la première dimension 
(Dim_1 = 25,1) une différence morphologique entre le groupe soudanien et les autres groupes 
bioclimatiques. La deuxième dimension (Dim_2 = 19,3%) oppose plus ou moins le groupe 
sahélien du groupe sahélo-soudanien. (Figure 23). 
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Figure 23 : Biplot de l’ACP des CPlog-t et de l’AD des groupes des zones bioclimatiques Ouest-africaines de T. 
castaneum 
II.2.1.2.2.2.2. Particularités morphologiques de chaque groupe bioclimatique 
Des différences morphologiques significatives ont été notées entre paires de groupes 
agroclimatiques (Tableau III). Sur du mil, la plus faible différence morphologique est notée entre 
les groupes Sahélien – Sahélo-soudanien que révèlent 4 log-t /16. Cette différence 
morphologique est plus grande entre les groupes Sahélien – Soudanien (8 log-t /16) et Soudanien 
– Sahélo-soudanien (7 log-t /16) (Tableau III). Sur du riz, la différence morphologique entre ces 
groupes devient plus grande. Ainsi, 11 log-t /16 révèlent cette différence entre les groupes 
Sahélien – Soudanien, 7 log-t /16 entre Sahélien – Sahélo-soudanien et 8 log-t /16 entre Sahélo-
soudanien et Soudanien (Tableau III). 
Tableau III : Significativité des écarts entre moyennes des log-transformées par paires de groupes 
bioclimatiques. 
Mil 
 
1- 
Sahélienne 
2- Sahélo-
soudanienne 
3- Soudanienne 
 
Riz 1  
L1s
2 Lf3
2 Lc3
2 Lmt1 Lti3
1 lmt1 
lpy1 
L1s
3 Lc3
3 Lf3
3 LmA3 Lpy1 
Lta3
1 Lti3
3 l1s
3 Lme3 lmt1 lp3 
1 
2 
Dpc2 Lpy1 Lf3
2 
lpy1 
 
LmA3 Lmt3 Lpy2 Lti3
3 l1s
3 
lme3 lmt3 lp3 
2 
3 
Lf3
3 LmA3 Lp3 
Lti3
1 lme3 lmt3 lpy3 
Lc3
3 LmA3 Lmt3 Lp3 Lpy3 
Lta3
2 lmt3 lpy3 
 3 
Les log-t reproduites entre groupes représentent celles qui ont des écarts de moyennes significatifs. Chaque 
groupe est associé à un chiffre de 1 à 3. La log-t surmontée d’un chiffre correspond à celle qui a une 
moyenne significativement plus élevée chez le groupe qui est associé à ce chiffre. 
Sur du riz, le groupe sahélien possède un tibia_3 plus long, une tête plus grande, un pygidium 
plus large, un fémur_3 et un 1er sternite abdominal moins longs ; le groupe soudanien possède 
des antennes plus développées, un pygidium moins long, un 1er sternite abdominal, des élytres et 
un pronotum plus larges et un tibia_3 plus long ; le groupe sahélo-soudanien possède un coxa_3 
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plus long et une plus petite tête (Tableau III). Sur du mil, le groupe sahélien possède un tibia_3 
et un tarse_3 plus longs et un fémur_3 moins développés ; le groupe soudanien possède des 
antennes plus développées, un pronotum plus long, une tête plus développée et un pygidium plus 
large ; le groupe sahélo-soudanien possède la plus grande Distance entre le pronotum et le Callus 
huméral, des élytres plus larges, un coxa_3 et un pygidium moins longs et un pronotum moins 
larges (Tableau III). 
Le groupe soudanien possède la plus grande taille morphologique moyenne (tm/moy) par rapport 
aux autres groupes sur les deux supports de développement (Figure 24). Plus de 50% de ses 
individus possèdent des tailles morphologiques individuelles (tm/i) plus grandes que la taille 
morphologique moyenne de la population globale (tm/moy_globale). Sur du mil, plus de 50% des 
individus sahéliens et sahélo-soudaniens possèdent des tm/i inférieures à la tm/moy_globale et le 
groupe sahélo-soudanien est morphologiquement le plus petit (Figure 24).  
Sur du riz, le groupe sahélien, dont presque 70% de ses individus possèdent des tm/i inférieures 
à la tm/moy_globale, a la plus petite morphologie. Le groupe sahélo-soudanien, ayant une tm/moy 
intermédiaire à celle des autres groupes, a une morphologie équilibrée (autant d’individus de tm/i 
supérieure qu’inférieure à la tm/moy_globale (Figure 24).  
 
Figure 24 : Taille morphologie moyenne de chaque groupe bioclimatique par rapport à la taille morphologique 
moyenne de la population globale ; AVG = Taille morphologique moyenne de la population globale 
II.2.1.2.2.3. Groupes des sous-espaces d'échanges céréaliers 
II.2.1.2.2.3.1. Analyses morphologiques discriminantes  
À taille égale, les biplots ont révélé des différences de forme entre ces groupes _centre et 
_ouest suivant les deux dimensions. Sur du mil, les deux groupes sont morphologiquement 
différenciés. Sur du riz, vu le rapprochement des barycentres des deux groupes, ces dernières ont 
des morphologies très proches (Figure 25). 
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Figure 25 : Biplot de l’ACP des CPlog-t et de l’AD des individus Ouest-africains des groupes de espaces 
d’échanges _centre et _ouest de T. castaneum 
II.2.1.2.2.3.2. Particularités morphologiques des individus de chaque sous-espace d'échanges 
Les écarts significatifs de moyennes de certaines log-t entre groupes _centre et _ouest montrent 
l’existence de différences morphologiques significatives entre ces deux groupes d’individus 
(Tableau IV). 9 log-t /16 sur du mil (lp, Dpc, Lf3, Lc3, Lta3, Lme, L1s, Lpy, lpy) et 8 log-t /16 sur 
du riz (Lmt, LmA, Lp, lp, Lti3, lme, l1s, Lpy) ont montré cette différence de forme (Tableau IV). 
Tableau IV : Significativité des écarts des moyennes des log-t entre sous-espaces d’échanges 
Mil 
 1- Centre 2- Ouest 
 
Riz 1  Lmt
2 LmA2 Lp1 lp2 Lti32 
lme2 l1s
2 Lpy1 
1 
2 
Dpc1 Lf3
2 Lc3
1 Lta3
1 
Lme1 Lpy2 L1s
1 lpy2 lp2 
 2 
Les log-t reproduites entre deux groupes représentent celles qui ont des écarts de moyennes significatifs. 
Chaque groupe est associé à un chiffre de 1 à 2. La log-t surmontée d’un chiffre correspond à celle qui a 
une moyenne significativement plus grande chez le groupe qui est associé à ce chiffre. 
Sur du mil, le groupe _ouest possède un pronotum plus large, un fémur plus long et un pygidium 
plus développé. Le groupe _centre possède un coxa_3 et un tarse_3 plus longs, une plus grande 
Distance entre le pronotum et le Callus huméral, un 1er sternite abdominal et des élytres plus 
longs (Tableau IV). Sur du riz, le groupe _ouest possède une tête plus longue, des antennes plus 
développées, un pronotum, des élytres et un 1er sternite abdominal plus larges. Le groupe _centre 
possède un pronotum plus large et un pygidium plus développé (Tableau IV). 
Le groupe _ouest possède la plus grande tm/moy par rapport au groupe _centre sur les deux 
supports de développement (Figure 26). Plus de 50% de ses individus possèdent des tm/i plus 
grandes que la tm/moy_globale. Cette différence de taille est plus grande sur du mil (tous les quartiles 
sont plus grands sur le groupe _ouest que sur le groupe _centre). Sur le riz, malgré la grande taille 
morphologique des individus du groupe _ouest (selon la position de la médiane (tm/moy) par 
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rapport à celle de la tm/moy_globale (AVG)), le groupe _centre possède le 1
er et 3ème quartiles plus 
grands par rapport au groupe _ouest) (Figure 26).  
 
Figure 26 : Morphologie moyenne (tm/moy) de chaque sous-espace par rapport à la taille morphologique 
moyenne de la population globale (tm/moy_globale) ; AVG = tm/moy_globale 
II.2.1.2.3. Classification ascendante hiérarchique des populations géographiques 
II.2.1.2.3.1. Détermination du nombre de groupes morphologiques 
Les graphiques de l’inertie relative en fonction du nombre de classes (Figure 27 – A et B) ont 
révélé des découpages de la population globale en deux (point noir) et trois (point gris) classes 
comme étant les meilleures partitions de la CAH.  
 
Figure 27 : Perte relative d’inertie (A) et sauts d’inertie (B) selon le nombre de classes 
Avec le découpage de sept populations en deux classes (premier niveau de classification), 
l’inertie intragroupe est maximale (faible homogénéité intragroupe) et l’inertie intergroupe 
minimale (faible hétérogénéité intergroupe), minimisant ainsi le critère d’homogénéité de chaque 
classe définie, donc la quantité d’informations que révèle la CAH. Cependant, afin de réaliser 
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une analyse beaucoup plus fine, un nombre de classes plus élevé serait pertinent. Pour cette 
raison, le découpage en trois classes est retenu pour la CAH des populations géographiques de 
T. castaneum. Trois sauts assez nets sont notés sur les graphiques des sauts d’inertie (Figures 
27C et 27D), représentés sur les graphiques en vert, en rouge et en bleu et justifient ainsi les trois 
classes hiérarchiques retenues pour les dendrogrammes.  
L’indice de Dunn (ID) conforte les trois classes retenues en étant maximal à K = 3 sur du mil 
(ID_K2 = 0.2221 ; ID_K3 = 0.2331) et sur du riz (ID_K2 = 0.1958 ; ID_K3 = 0.2051). 
II.2.1.2.3.2. Détermination des groupes morphologiques Ouest-africains 
II.2.1.2.3.2.1. Selon les populations géographiques 
II.2.1.2.3.2.1.1. Dendrogramme et particularités des groupes morphologiques 
La CAH des populations géographiques de T. castaneum a produit deux topologies de même 
structure (Figure 28) et a révélé trois groupes morphologiques distincts. Le morphogroupe_2 
forme sa propre classe hiérarchique. Les morphogroupes _1 et _3 sont en quelque sorte deux 
sous-classes distinctes issues de la même classe hiérarchique (Figure 28). 
 
Figure 28 : Dendrogrammes de la CAH des populations géographiques Mgr : morphogroupe 
Sur du mil, bien que les inerties intragroupes des trois morphogroupes Ouest-africains de T. 
castaneum soient voisines, le morphogroupe_1 est plus homogène avec la plus faible inertie 
intragroupe (0,0223) (Tableau V). Le morphogroupe_2, ayant la plus forte inertie intragroupe 
(0,0289), est le plus hétérogène. Ces deux morphogroupes précités sont les plus dissemblables 
(inertie intergroupe (0,0554) la plus forte). Sur du riz, le morphogroupe_1 est le plus hétérogène 
avec la plus forte inertie intragroupe (0,0343), le morphogroupe_2 le plus homogène avec la plus 
faible inertie intragroupe (0,0279). Les morphogroupes _2 et _3 sont les plus dissemblables avec 
l’inertie intergroupe la plus forte (0,0521) (Tableau V).  
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Tableau V : Inertie intragroupe de chaque morphogroupe et inertie intergroupe entre morphogroupes de 
T. castaneum pris deux à deux.  
Inertie Morphogroupes Mil Riz 
Inerties intragroupes 
Mgr_1 0,0223 0,0343 
Mgr _2 0,0289 0,0279 
Mgr _3 0,0259 0,0288 
Inerties intergroupes 
Mgr _1 - 2 0,0554 0,0379 
Mgr _1 - 3 0,0136 0,0202 
Mgr _2 - 3 0,0197 0,0521 
 
II.2.1.2.3.2.1.2. Assignation à postériori des individus mal-classés à priori 
Les largeurs de Silhouette révèlent une structure faible (ImoyS]0, 0,30[) de la partition retenue 
des populations géographiques de T. castaneum sur du mil (ImoyS = 0,15) et sur du riz (Imoy = 
0,16) (Figure 29). Sur du mil, les individus du morphogroupe_1 (IS1 = 0,21) à priori sont les 
mieux classés à postériori dans leur groupe morphologique. Sur du riz, les individus des 
morphogroupes _2 (IS2 = 0,21) et _3 (IS3 = 0,17) à priori sont les mieux classés à postériori dans 
leurs groupes morphologiques respectifs (Figure 29). Avec des indices de silhouette négatifs, des 
individus mal-classés à priori dans leurs groupes morphologiques trouvent leur morphologie 
après reclassement de silhouette dans les morphogroupes voisins à postériori. Sur du mil, il s’agit 
dans le morphogroupe_1, des individus de Gambie qui trouvent leur morphologie à postériori 
dans le morphogroupe_2. Dans le morphogroupe_3, des individus de R. de Guinée et de Burkina 
trouvent respectivement leur morphologie dans les morphogroupes _1 et _2 à postériori. Dans le 
morphogroupe_2, des individus de R. Guinée, de Burkina, du Sénégal et du Mali trouvent leur 
morphologie à postériori dans le morphogroupe_1 et l’individu de R. de Guinée trouve sa 
morphologie dans le morphogroupe_3 à postériori. Sur du riz, dans le morphogroupe_1, des 
individus de chacun des populations du Niger, du Sénégal, de la R. de Guinée trouvent leur 
morphologie dans le morphogroupe_2 à postériori. Des individus du morphogroupe_1 du Mali à 
priori trouvent leur morphologie après reclassement dans le morphogroupe_3. L’individu de R. 
Guinée du morphogroupe_2 à priori trouve sa morphologie à postériori dans le morphogroupe_1. 
Dans le morphogroupe_3 à priori, des individus des populations de la Gambie et du Mali trouvent 
leur morphologie dans le morphogroupe_1 à postériori et ceux de Guinée Bissau et du Mali dans 
le morphogroupe_2 (Figure 29). 
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Figure 29 : Diagramme de Silhouette des groupes d’individus retenus. MC : mal-classés.  
II.2.1.2.3.2.1.3. Distribution géographique des morphogroupes dans les pays Ouest-africains 
Après reclassement de tous les individus mal-classés dans leur groupe à postériori, le 
morphogroupe_2 est la morphologie majoritaire (Sur du mil : Mgr1 (36%), Mgr_2 (37%) et 
Mgr_3 (27%)) ; sur du riz : Mgr1 (33%), Mgr_2 (36%) et Mgr_3 (31%) (Figure 2). 
 
Figure 30 : Distribution et répartition géographique des morphogroupes dans les pays Ouest-africains 
Le morphogroupe_2 est rencontré dans tous les pays Ouest-africains échantillonnés et représente 
ainsi la morphologie commune à toutes les populations géographiques qu’importe le support de 
développement (Figure 30). Sur du mil, les trois morphologies coexistent en Gambie, en R. 
Guinée et au Burkina. Par contre, le morphogroupe_3 est absent au Sénégal, au Niger et au Mali 
et le morphogroupe_1 en Guinée Bissau. Sur du riz, les trois morphogroupes Ouest-africains 
coexistent au Sénégal, en R. Guinée et au Mali. Le morphogroupe_3 est absent au Niger et au 
Sénégal et le morphogroupe_1 en Guinée Bissau et au Burkina (Figure 30). 
Sur du mil – La population de Gambie trouve sa particularité morphologique au sein des 
morphogroupes _2 et _3 (47% Mgr_2 et 53% Mgr_3). Les populations du Sénégal, du Niger et 
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du Mali, trouvent leurs particularités morphologiques au sein des morphogroupes _1 et _2 mais 
à des proportions différentes (Figure 30). Ainsi, la morphologie des populations du Niger (90% 
Mgr_1 et 10% Mgr_2) et du Mali (73% Mgr_1 et 27% Mgr_2) est expliquée le mieux par le 
morphogroupe_1 (90% de ses individus) et celle de la population du Sénégal (30% Mgr_1 et 
70% Mgr_2) par le morphogroupe_2. Les populations du Burkina, de la Gambie et de la R. 
Guinée présentent une certaine hétérogénéité morphologique avec la coexistence des trois 
morphogroupes, mais le morphogroupe_2 prédomine sur les autres pour les populations du 
Burkina (30% Mgr_1 ; 50% Mgr_2 et 20% Mgr_3) et de la R. de Guinée (27% Mgr_1 ; 50% 
Mgr_2 et 23% Mgr_3). 
Sur du riz – les trois morphogroupes coexistent en Gambie avec la prédominance du 
morphogroupe_1 (50% Mgr_1 ; 13% Mgr_2 et 37% Mgr_3), en R. Guinée avec la prédominance 
du morphogroupe_2 (20% Mgr_1 ; 47% Mgr_2 et 33% Mgr_3) et au Mali avec la prédominance 
du morphogroupe_3 (07% Mgr_1 ; 20% Mgr_2 et 73% Mgr_3). La morphologie des populations 
du Sénégal (70% Mgr_1 et 30% Mgr_2) et du Niger (87% Mgr_1 et 13% Mgr_2) est expliquée 
le mieux par le morphogroupe_1. Les morphogroupes _2 et _3 expliquent le mieux la 
morphologie des populations du Burkina (93% Mgr_2 et 07% Mgr_3) et de la Guinée Bissau 
(33% Mgr_2 et 67% Mgr_3) respectivement (Figure 30).  
II.2.1.2.3.2.2. Selon les groupes bioclimatiques et sous-espaces marchants céréaliers 
II.2.1.2.3.2.2.1. Dendrogramme et particularités des groupes morphologiques 
Le découpage en trois classes est maintenu pour la CAH des groupes bioclimatiques et sous-
espaces marchants céréaliers sur les deux supports de développement (Figures 31 & 32).  
 
Figure 31 : Dendrogrammes de la CAH des groupes bioclimatiques Ouest-africains.  
Mgr : morphogroupe 
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Figure 32 : Dendrogrammes de la CAH des individus des groupes _centre et _ouest.  
Mgr : morphogroupe 
Les dendrogrammes des groupes bioclimatiques et des groupes des sous-espaces marchants 
céréaliers sur chaque support de développement ont la même configuration, et conservent la 
même topologie que celle obtenue avec les groupes des pays Ouest-africains. Ainsi, le 
morphogroupe_2 forme toujours sa propre classe hiérarchique et les morphogroupes _1 et _3 
sont deux sous-classes distinctes issues de la même classe hiérarchique (Figures 31 & 32). 
Les trois morphogroupes ont des inerties intragroupes voisines. Sur du mil, le morphogroupe_1 
reste la morphologie la plus homogène (0,0227) et le morphogroupe_2, la plus hétérogène 
(0,0242) (Tableau VI). La plus grande dissemblance morphologique est notée entre les 
morphogroupes _1 et _3 (inertie intergroupe (1,4511) la plus forte). Sur du riz, le 
morphogroupe_3 est le plus hétérogène avec la plus forte inertie intragroupe (0,0321), et celle du 
morphogroupe_2, le plus homogène avec la plus faible inertie intragroupe (0,0279). Les 
morphologies des morphogroupes _2 et _3 sont les plus dissemblables avec l’inertie interclasse 
la plus forte (0,0321) (Tableau VI). 
Tableau VI : Inertie intragroupe de chaque morphogroupe et inertie intergroupe entre morphogroupes de 
T. castaneum pris deux à deux.  
Inertie Morphogroupes Mil Riz 
Inerties intragroupes 
Mgr_1 0,0227 0,0301 
Mgr _2 0,0242 0,0279 
Mgr _3 0,0231 0,0321 
Inerties intergroupes 
Mgr _1 - 2 0,0524 0,0301 
Mgr _1 - 3 1,4511 0,0279 
Mgr _2 - 3 0,0231 0,0321 
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II.2.1.2.3.2.2.2. Assignation à postériori des individus mal-classés à priori 
Malgré la faiblesse (ImoyS = 0,16 (Mil) et 0,19 (Riz) ]0 ; 0,30]) de l’indice moyen de silhouette 
de la partition retenue sur ces deux supports de développement, les individus des 
morphogroupes_3 et _2 (IS = 0,24) et _2 (IS = 0,22) à priori, respectivement sur du mil et sur du 
riz, sont les mieux classés à postériori dans leur morphogroupe spécifique (Figure 33). Outre le 
morphogroupe_3 sur du mil, tous les autres morphogroupes ont des individus mal-classés avec 
des indices de silhouette négatifs. 
 
Figure 33 : Diagramme de Silhouette des groupes d’individus retenus. MC : mal-classés. 
- Selon les groupes bioclimatiques 
Sur du mil – les individus sahélo-soudaniens des morphogroupes _1, _2 et _3 sont mal-classés à 
priori et trouvent à postériori leur morphologie dans les morphogroupes _3, _1 et _2 
respectivement (Tableau VII). Des individus soudaniens des morphogroupes _1 et _3 sont mal-
classés à priori et trouvent à postériori leur morphologie dans les morphogroupes_3 et _1 
respectivement. Des individus soudaniens du morphogroupe_2 trouvent leur morphologie à 
postériori dans les morphogroupes _1 et _3. Sur du riz – tous les individus sahéliens mal-classés 
du morphogroupe_1 à priori trouvent leur morphologie à postériori dans le morphogroupe_2. Les 
individus sahélo-soudaniens mal-classés du morophogroupe_3 trouvent leur morphologie à 
postériori dans les autres morphogroupes et ceux du morphogroupe_1 dans le morphogroupe_2 
(Tableau VII). Les individus soudaniens mal-classés du morphogroupe_1 trouvent leur 
morphologie à postériori dans les autres morphogroupes.  Les individus soudaniens des 
morphogroupes _2 et _3 mal-classés à priori trouvent à postériori leur morphologie dans les 
morphogroupes _1 et _2 respectivement. 
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Tableau VII : Reclassement à postériori des individus des groupes mal-classés : "O" = reclassement ; "X" 
= pas de reclassement. 
 
Sahélien Sahélo-soudanien Soudanien 
Mgr_1 Mgr_2 Mgr_3 Mgr_1 Mgr_2 Mgr_3 Mgr_1 Mgr_2 Mgr_3 
À 
posteriori 
Mil 
Mgr_1  X X  O   O O 
Mgr_2 X  X X  O X  O 
Mgr_3 X X  O X  O X  
Riz 
Mgr_1  X X  X O  O X 
Mgr_2 O  X O  O O  O 
Mgr_3 X X  X X  O X  
- Selon les groupes des sous-espaces marchants céréaliers Ouest-africains 
Sur du mil – avec des indices de silhouette négatifs, la plupart des individus mal-classés du 
morphogroupe_2 sont du groupe _ouest et sont reclassés à postériori dans les morphogroupes _3 
et _1 (Tableau VII). Les individus mal-classés de ce groupe du morphogroupe_1, trouvent leur 
particularité morphologique à postériori dans le morphogroupe_2. Les individus mal-classés de 
du groupe _centre, trouvent leur morphologie à postériori dans le morphogroupe_1. 
Tableau VIII : Reclassement à postériori des individus des populations mal-classés : "X" = reclassement ; 
"0" = pas de reclassement. 
À Priori –-----> 
_Centre _Ouest 
Mgr_1 Mgr_2 Mgr_3 Mgr_1 Mgr_2 Mgr_3 
À posteriori 
Mil 
Mgr_1  X O  X X 
Mgr_2 O  O X  X 
Mgr_3 O O  O X  
Riz 
Mgr_1  O X  X O 
Mgr_2 X  X X  X 
Mgr_3 O O  O O  
Sur du riz – l’individu mal-classé du groupe _ouest du morphogroupe_2 est reclassé à postériori 
dans le morphogroupe_1 (Tableau VII). Les individus des autres morphogroupes mal-classés à 
priori sont reclassés à postériori dans le morphogroupe_2. Les individus mal-classés du groupe 
_centre du morphogroupe_3 à priori sont reclassés à postériori dans les autres morphogroupes. 
Les individus mal-classés du morphogroupe _1 appartenant à ce groupe, trouvent leur 
morphologie dans le morphogroupe _2 à postériori.  
II.2.1.2.3.2.2.3. Distribution géographique des morphogroupes dans les groupes bioclimatiques 
et sous-espaces marchands céréaliers 
- Selon les groupes bioclimatiques 
Après reclassement de Silhouette la majorité des individus Ouest-africains ont la morphologie 
du morphogroupe_2 (Sur du mil : 44% pour le morphogroupe_2, contre 33% et 23% 
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respectivement pour les morphogroupes _1 et _3 ; sur du riz : 39% pour le morphogroupe_2 
contre 30% et 31% pour les morphogroupes _1 et _3) (Figure 34).  
Sur du mil, les trois morphologies sont identifiées dans les trois zones bioclimatiques. Les 
morphogroupes _1 et 2 sont les plus représentés dans la zone soudanienne (Figure 34). Le 
morphogroupe_1 regroupe plus de la moitié des individus sahéliens et les autres morphogroupes 
sont faiblement représentés. Le groupe sahélo-soudanien est fortement représenté par le 
morphogroupe_2 et le morphogroupe_1 très faiblement représenté. Sur du riz, le 
morphogroupe_3 n’est pas représenté dans la zone sahélienne et dans cette dernière le 
morphogroupe_1 est le mieux représenté. Les morphogroupes _2 et _3 sont les mieux représentés 
respectivement en zones soudanienne et sahélo-soudanienne. Dans ces dernières, le 
morphogroupe_1 est très faiblement représenté (Figure 34).  
 
Figure 34 : Distribution et répartition géographique des morphogroupes dans les zones bioclimatiques 
- Selon les groupes des sous-espaces marchants céréaliers Ouest-africains 
Sur du mil – la morphologie du morphogroupe_1 est représentée dans sa grande majorité par les 
individus du groupe _centre (81% des individus qui reproduisent la morphologie du 
morphogroupe_2 sont du groupe _centre) (Figure 35). Le morphogroupe_2 est largement 
représenté par les individus du groupe _ouest (74% des individus qui reproduisent cette 
morphologie sont du groupe _ouest). Le morphogroupe_3 est caractérisée par la présence 
significative des deux groupes à des proportions plus ou moins voisines (56% des individus du 
groupe _centre et 44% des individus du groupe _ouest) (Figure 35). Les trois morphologies sont 
identifiées dans les deux sous-espaces d’échanges céréaliers. Néanmoins, selon la portion 
majeure d’individus appartenant à un morphogroupe, chaque population possède ses 
caractéristiques morphologiques. Le groupe _centre est caractérisée par le morphogroupe_1 
(58% Mgr_1 contre 21% Mgr_2 et 21% Mgr_3) et le groupe _ouest par le morphogroupe_2 (64% 
Mgr_2 contre 10% Mgr_1et 26% Mgr_3) (Figure 35).  
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Sur du riz – les trois morphogroupes sont caractérisés par la présence significative des individus 
des deux groupes à des proportions plus ou moins voisines. Les groupes _centre et _ouest sont 
caractérisées par la coexistence des trois types morphologiques à des proportions plus ou moins 
voisines (Figure 35). 
 
Figure 35 : Distribution et répartition géographique des morphogroupes dans les sous-espaces commerciaux et 
d’échanges céréaliers 
II.2.1.3. Etude morphométrique des populations trophiques de T. castaneum 
II.2.1.3.1. ACP, contribution des variables et CP retenues 
II.2.1.3.1.1. Données réelles 
 Les ACP ont montré que les deux premières dimensions expliquent plus de 50% de la 
variabilité morphométrique totale entre populations trophiques de T. castaneum en Gambie 
(68,3%), au Niger (54,8%) et au Sénégal (64,5%) (Figure 36). Malgré qu’ils conservent le 
maximum d’inertie, les deux dimensions du premier plan factoriel n’expliquent que 41,6%, 
48,5%, 46,5% et 44,6% de la variabilité morphométrique totale entre ces deux Populations 
trophiques respectivement au Burkina Faso, en Guinée Bissau, en République de Guinée et au 
Mali (Figure 36).  D’ailleurs, les composantes principales (en rouge) sont retenues (Figure 36) 
pour les analyses discriminantes.  
Selon l’origine géographique, toutes les CP sauf Dpc, Lti3, Lpy, et L1s au Burkina Faso ; Lta3 et 
Dpc en Guinée Bissau, Dpc et lp en république de Guinée ; lpy, Lc3, Lf3, Dpc, LmA et Lpy au 
Mali et Dpc au Sénégal, se sont regroupées dans un même plan des ACP (Figure 36). Ce qui 
révèle une corrélation positive entre ces variables. Manifestement, l’effet taille pollue les ACP.  
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Figure 36 :  Distribution des variables selon leur contribution à la construction des deux dimensions : 
Burkina Faso, Gambie, Guinée Bissau, République de Guinée, Mali, Niger et Sénégal représentent  les sites 
géographiqes échantillonés. ; la couleur de la variable détermine le niveau de significativité de sa contribution : de 
bleu à rouge signifie de la non significativité à la significativité de la contribution. 
II.2.1.3.1.1. Log-variables transformées 
Suite à l’élimination de l’effet taille au profit de l’effet forme, matérialisée par la dispersion des 
variables de part et d’autre des deux dimensions (Figures 37), les éboulis des valeurs propres 
conservent les mêmes structures par rapport à ce qu’elles étaient avec les données réelles et 
révèlent ainsi que les deux premières dimensions qui constituent le premier plan factoriel, 
représentent le mieux les différences de forme entre les populations trophiques de T. castaneum. 
Deux types de variations se présentent suite à la log-transformation des données : une perte 
d’inertie qui affecte les ACP des Populations trophiques en Gambie (CONT_global : de 68,3% à 
51%), en Guinée Bissau (CONT_global : de 48,5% à 46,5%), en République de Guinée (CONT_global 
: de 46,5% à 44,4%), au Sénégal (CONT_global : de 64,5% à 59,5%) et au Niger (CONT_global : de 
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54,8% à 52,2%), et un gain d’inertie qui concerne les ACP des populations trophiques au Burkina 
Faso (CONT_global : de 41,6% à 44,4%) et au Mali (CONT_global : de 44,6% à 44,8%). Cette variation 
d’inertie des ACP suite à la log-transformation des données est due à une perte ou un gain 
d’inertie des dimensions de l’ACP qui résulte respectivement d’une diminution ou d’une 
augmentation significative de la contribution des CPlog-t à la construction des dimensions. Sur 
toutes les ACP, toutes les log-variables transformées sont des CPlog-t (en rouge) sauf Lta3 et Lti3 
au B. Faso et en Gambie ; lpy, l1s et Lme en Guinée Bissau, Lta3, l1s, Lc3, lme et lp en R. Guinée ; 
Lp, Lmt et Lf3 au Mali ; Lmt et Lta3 au Niger ; LmA et Lta3 au Sénégal (Figure 37).  
 
Figure 37 : Distribution des variables selon leur contribution à la construction des deux dimensions : 
Burkina Faso, Gambie, Guinée Bissau, République de Guinée, Mali, Niger et Sénégal représentent  les sites 
géographiqes échantillonés. ; la couleur de la variable détermine le niveau de significativité de sa contribution : de 
bleu à rouge signifie de la non significativité à la significativité de la contribution. 
II.2.1.3.2. Analyses morphologiques discriminantes des populations trophiques de T. castaneum 
 Suite à la transformation des données, le plan formé par les deux premières dimensions 
donne la meilleure qualité de représentation et explique mieux la variabilité morphométrique 
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entre ces populations de T. castaneum (Figure 38). La Dim_1 de toutes les ACP a le plus fort 
pouvoir d'inertie et explique mieux les différences de forme entre les deux populations trophiques 
(Figure 38). Tous les biplots révèlent une discrimination morphologique entre les deux 
populations trophiques. Cette différence de forme est plus grande au Sénégal (CONT_global = 
68,3%) et en Gambie (CONT_global = 61,4%). Toutes les CPlog-t discriminent nettement les deux 
populations trophiques selon leur forme spécifique. 
 
Figure 38 : Biplot des CPlog-t et des individus des populations trophiques Ouest-africaines de T. castaneum  
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II.2.1.3.3. Particularités morphologiques de chaque population trophique 
Les populations trophiques mil et riz de T. castaneum se différencient morphologiquement dans tous les pays Ouest-africains échantillonnés (Tableau 
IX). Cette dissemblance morphologique varie d’un pays à un autre et est d’autant plus importante que le nombre de log-t qui révèlent une différence 
de moyennes significative entre ces deux populations est élevé.  Notamment, cette dissimilarité morphologique est plus importante au Sénégal (14 
log-t / 16 différencient les deux populations trophiques), en Gambie (12 log-t / 16) au Niger (11 log-t / 16) et en Guinée Bissau (13 log-t / 16) et 
moins importante au Burkina Faso (9 log-t / 16), au Mali (8 log-t / 16) et en République de Guinée (10 log-t / 16) (Tableau IX). Compte tenu de la 
significativité des écarts de moyennes des log-variables transformées observées entre les deux populations trophiques de T. castaneum, il devient 
possible de déterminer la particularité morphologique de chacune d’entre-elles. Ainsi, les deux populations trophiques de T. castaneum ont des 
particularités morphologiques différentes dans tous les pays Ouest-africains (Tableau IX).  
Tableau IX : Significativité des écarts entre moyennes des log-transformées entre populations trophiques de T. castaneum 
Les lettres (a, b) désignent des différences morphologiques significatives entre les populations pour la log-t considérée au seuil de significativité de 5%. Burkina Faso, Gambie, 
Guinée Bissau, République de Guinée, Mali, Niger et Sénégal représentent les sites géographiques échantillonnés.
 Burkina Faso Guinée Bissau République de Guinée Gambie Mali Niger Sénégal 
Log-t Mil Riz Mil Riz Mil Riz Mil Riz Mali Mali Mil Riz Mil Riz 
Dpc 0.2 ± 0.040a 0.3 ± 0.051b 0.2 ± 0.014a 0.3 ± 0.041b 0.2 ± 0.026a 0.3 ± 0.041b 1.0 ± 0.014a 1.0 ± 0.040a 0.2 ± 0.025a 0.3 ± 0.039b 0.2 ± 0.010a 0.3 ± 0.036b 0.2 ± 0.006a 0.3 ± 0.033b 
L1s 0.8 ± 0.032
a 0.8 ± 0.036b 0.8 ± 0.039a 0.9 ± 0.032b 0.9 ± 0.026a 0.8 ± 0.063b 0.8 ± 0.036a 1.0 ± 0.054b 0.9 ± 0.007a 0.8 ± 0.044b 0.8 ± 0.030a 0.7 ± 0.038b 0.8 ± 0.021a 0.7 ± 0.069b 
Lc3 0.6 ± 0.012
a 0.6 ± 0.032a 0.7 ± 0.030a 0.6 ± 0.012b 0.6 ± 0.008a 0.6 ± 0.051a 0.7 ± 0.040a 0.6 ± 0.036b 0.6 ± 0.007a 0.7 ± 0.028a 0.7 ± 0.031a 0.7 ± 0.026a 0.6 ± 0.006a 0.7 ± 0.019b 
Lf3 0.9 ± 0.039
a 0.9 ± 0.040a 0.9 ± 0.014a 0.9 ± 0.017a 0.9 ± 0.046a 0.9 ± 0.047a 0.4 ± 0.014a 0.5 ± 0.027b 0.9 ± 0.047a 1.0 ± 0.021b 0.8 ± 0.010a 0.9 ± 0.036b 0.9 ± 0.006a 0.8 ± 0.045b 
Lma 0.9 ± 0.012a 0.9 ± 0.048b 1.0 ± 0.026a 0.9 ± 0.050b 0.9 ± 0.050a 1.0 ± 0.047b 1.1 ± 0.040a 1.0 ± 0.041b 0.9 ± 0.047a 0.9 ± 0.047a 0.9 ± 0.044a 0.8 ± 0.030b 0.9 ± 0.049a 0.8 ± 0.019b 
Lme 2.5 ± 0.102a 2.4 ± 0.073b 2.6 ± 0.043a 2.5 ± 0.097b 2.5 ± 0.095a 2.5 ± 0.094a 2.5 ± 0.122a 2.6 ± 0.068a 2.6 ± 0.097a 2.5 ± 0.091a 2.6 ± 0.063a 2.5 ± 0.080b 2.5 ± 0.117a 2.5 ± 0.104a 
Lmt 1.0 ± 0.012a 1.0 ± 0.007a 1.1 ± 0.026a 1.0 ± 0.012b 1.0 ± 0.054a 1.1 ± 0.042b 1.0 ± 0.052a 0.9 ± 0.028b 1.0 ± 0.051a 1.0 ± 0.040a 1.0 ± 0.055a 1.0 ± 0.035a 1.0 ± 0.023a 1.0 ± 0.044a 
Lp 1.0 ± 0.018a 1.0 ± 0.026a 1.1 ± 0.036a 1.0 ± 0.033b 1.1 ± 0.033a 1.0 ± 0.046a 1.2 ± 0.040a 1.1 ± 0.033b 1.0 ± 0.007a 1.0 ± 0.038a 1.0 ± 0.037a 1.1 ± 0.026b 1.0 ± 0.006a 0.9 ± 0.044b 
Lpy 0.6 ± 0.063a 0.6 ± 0.046a 0.6 ± 0.056a 0.5 ± 0.031b 0.6 ± 0.043a 0.5 ± 0.014b 0.6 ± 0.044a 0.5 ± 0.024b 0.5 ± 0.032a 0.6 ± 0.035b 0.6 ± 0.019a 0.5 ± 0.018a 0.7 ± 0.021a 0.6 ± 0.098b 
Lta3 0.6 ± 0.022
a 0.6 ± 0.036b 0.5 ± 0.014a 0.5 ± 0.022a 0.5 ± 0.008a 0.6 ± 0.041b 0.6 ± 0.021a 0.6 ± 0.041a 0.6 ± 0.057a 0.5 ± 0.035b 0.6 ± 0.041a 0.5 ± 0.046b 0.7 ± 0.032a 0.6 ± 0.041b 
Lti3 0.9 ± 0.048
a 0.9 ± 0.027b 0.9 ± 0.037a 1.0 ± 0.012b 0.9 ± 0.029a 0.9 ± 0.049a 0.9 ± 0.049a 0.9 ± 0.051a 0.9 ± 0.030a 0.8 ± 0.017b 1.0 ± 0.029a 0.9 ± 0.054b 0.9 ± 0.006a 0.8 ± 0.038b 
l1s 1.2 ± 0.045
a 1.1 ± 0.019b 1.2 ± 0.036a 1.1± 0.043b 1.1 ± 0.043a 1.2 ± 0.036b 1.3 ± 0.042a 1.2 ± 0.029b 1.2 ± 0.045a 1.1 ± 0.038b 1.2 ± 0.050a 1.1 ± 0.018b 1.2 ± 0.021a 1.1 ± 0.034b 
lme 1.0 ± 0.033a 0.9 ± 0.033b 1.0 ± 0.043a 1.1 ± 0.038b 1.0 ± 0.045a 0.9 ± 0.014b 1.1 ± 0.014a 1.0 ± 0.027b 1.0 ± 0.050a 1.0 ± 0.046a 1.0 ± 0.032a 1.0 ± 0.026a 1.0 ± 0.036a 0.9 ± 0.013b 
lmt 0.9 ± 0.012a 0.9 ± 0.019a 1.0 ± 0.030a 0.9 ± 0.012b 0.9 ± 0.008a 0.9 ± 0.047a 1.0 ± 0.014a 0.9 ± 0.029b 1.0 ± 0.035a 0.9 ± 0.039b 9.0 ± 0.010a 1.0 ± 0.030b 0.9 ± 0.006a 1.0 ± 0.038b 
lp 1.2 ± 0.042a 1.1 ± 0.032a 1.2 ± 0.039a 1.1 ± 0.034b 1.1 ± 0.037a 1.2 ± 0.047b 0.3 ± 0.030a 0.4 ± 0.032b 1.2 ± 0.047a 1.1 ± 0.055a 1.2 ± 0.010a 1.2 ± 0.026a 1.2 ± 0.006a 1.1 ± 0.027b 
lpy 1.0 ± 0.047a 0.9 ± 0.007b 1.0 ± 0.047a 1.0 ± 0.046a 1.0 ± 0.036a 0.9 ± 0.047b 1.1 ± 0.037a 1.0 ± 0.034b 0.9 ± 0.007a 1.0 ± 0.041a 1.0 ± 0.037a 0.9 ± 0.018b 1.0 ± 0.033a 0.9 ± 0.013b 
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Au Burkina Faso la population trophique mil est caractérisée par des antennes plus développées, 
des élytres plus grands, un tarse_3 et un tibia_3 plus longs et un abdomen plus large ; la 
population trophique riz possède une Distance entre le pronotum et le Callus huméral plus 
grande et un 1er sternite abdominal plus long. En Guinée Bissau, la population trophique mil 
possède un coxa_3, des élytres et un pronotum plus longs, des antennes et un pronotum plus 
développés, un 1er sternite abdominal plus large et une tête plus grande. La population trophique 
riz est caractérisée par une distance entre le pronotum, un tibia_3 et un 1er sternite abdominal 
plus long et des élytres plus larges. En République de Guinée, la population trophique mil est 
caractérisée par des antennes plus développées, un pronotum et un 1er sternite abdominal plus 
larges et une tête plus longue. ; la population trophique riz possède une Distance entre le 
pronotum et le Callus huméral plus grande, un fémur_3 et un tarse_3 plus longs, des élytres et 
un 1er sternite abdominal plus larges. En Gambie, les individus de la population trophique mil 
possèdent un abdomen et des antennes plus développés, des élytres plus larges, une tête plus 
grande et un coxa_3 et un fémur_3 plus longs ; la population trophique riz est caractérisée par 
un pronotum plus long. Au Mali, la population trophique mil possède un 1er sternite abdominal 
plus développé, un tarse_3 et un tibia_3 plus longs et une tête plus large ; la population 
trophique riz est caractérisée par une Distance entre le pronotum et le Callus huméral plus 
grande, un pygidium et un fémur_3 plus longs. Au Niger, la population trophique mil possède 
des antennes et un 1er sternite abdominal plus développés, un tibia_3, un tarse_3 et des élytres 
plus longs ; la population trophique riz est caractérisée par une Distance entre le pronotum et le 
Callus huméral plus grande, une tête plus large et un fémur_3 et un pronotum plus longs. Au 
Sénégal, la population trophique mil possède des antennes, un pronotum et un abdomen plus 
développés, un fémur_3, un tibia_3 et un tarse_3 plus longs et des élytres plus larges ; la 
population trophique riz possède une Distance entre le pronotum et le Callus huméral plus 
grande et un coxa_3 plus long et une tête grande. 
II.2.1.3.4. Classification ascendante hiérarchique des Populations trophiques Ouest-africaines 
II.2.1.3.4.1. Détermination du nombre de groupes morphologiques retenus 
Plus le coefficient d’agglomération est proche de 1 (AC  0,5), plus les individus qui composent 
la population sont fortement structurés en plusieurs groupes. Ainsi, il ressort des valeurs de l’AC 
(0,6537  AC  0,9504) que les individus des populations trophiques dans chaque pays Ouest-
africain sont fortement structurés en plusieurs groupes morphologiques (Figure 39). 
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Figure 39 : Coefficient d’agglomération 
Les graphiques des pertes relatives d’inertie en fonction du nombre de classes (Figure 40) ont 
révélé, des découpages en deux et trois classes comme étant les meilleures partitions de la CAH 
de chacune des populations trophiques au Burkina Faso (Figures 40A), en Gambie (Figures 40C) 
et en République de Guinée (Figures 40G).  
 
Figure 40 : Perte relative d’inertie (A, C, E, G, I, K, M) et sauts d’inertie des dendrogrammes (B, D, F, H, J, L, 
N) selon le nombre de classes : Burkina Faso, Gambie, Guinée Bissau, République de Guinée, Mali, Niger et 
Sénégal représentent les sites géographiques échantillonnés. 
En Guinée Bissau (Figure 40 E), au Mali (Figure 40I) au Niger (Figure 40K) et au Sénégal (Figure 
40M), ces graphiques ont révélé des découpages en 19 et 20 classes comme étant les meilleures 
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partitions. Ce qui est excessif pour une classification ascendante hiérarchique des individus 
n’appartenant à priori qu’à deux populations. Tout compte fait, afin de retenir un nombre de 
classes plus cohérent pour la classification ascendante hiérarchique de ces individus, les 
graphiques des sauts d’inertie en fonction du nombre de classes sont déterminés. De ce fait, les 
trois sauts d’inertie les plus clairs ont été remarqués et retenus (Figures 40 F, J, L et N) en Guinée 
Bissau, au Mali, au Niger et au Sénégal. Dans les autres pays Ouest-africains, seulement deux 
sauts d’inertie clairs ont été observés (Figures 40 B, D, H).  
La qualité de la réparation est mesurée par l’indice de DUNN. La dissimilarité interclasse est 
maximale et la dissimilarité intraclasse est minimale pour K = 2 au Burkina Faso (ID2 = 0.3544 
; ID3 = 0.3508), en République de Guinée (ID2 = ID3 = 0.3729), au Mali (ID2 = 0.4919 ; ID3 = 
03935), au Niger (ID2 = 0.4641; ID3 = 0.4105) et au Sénégal (ID2 = 0.4641; ID3 = 0.3479) 
(Tableau X). Par contre, l’ID est maximal pour K = 3 en Gambie (ID2 = 0,4130 ; ID3 = 0.5128) 
et en Guinée Bissau (ID2 = 0,3752 ; ID3 = 0.4563). Finalement, un découpage en deux groupes 
morphologiques (K = 2) est retenu au Burkina Faso, en République de Guinée, au Sénégal, au 
Mali et au Niger, en trois groupes morphologiques (K = 3) en Guinée Bissau et en Gambie.  
Tableau X : Répartition des populations trophiques mil et riz dans les groupes morphologiques définis 
 
II.2.1.3.4.2. Dendrogramme et classification ascendante hiérarchique à priori 
Deux groupes morphologiques formant chacun une classe hiérarchique sont obtenus au Burkina 
Faso, en République de Guinée, au Mali, au Niger et au Sénégal et trois groupes morphologiques 
en Gambie et en Guinée Bissau dont le morphogroupe_1 forme sa propre classe hiérarchique et 
les morphogroupes _2 et _3 sont deux sous-classes distinctes issues de la même classe 
hiérarchique (Figure 41).  
 
 
Indices de qualité B. Faso G. Bissau R. Guinée Gambie Mali Niger Sénégal 
Indices de 
DUNN  
K = 2 0,3544 0,3752 0,3729 0,4130 0,4919 0,4641 0,4384 
K = 3 0.3508 0,4563 0,3729 0,5128 0,3935 0,4105 0,3479 
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Figure 41 : Dendrogrammes de la CAH des populations mil et riz de T. castaneum. Mgr : Morphogroupe.  
Dans tous les pays Ouest-africains, le groupe morphologique _1 est fortement dominé par les 
individus de la population trophique mil et les morphogroupes _2 et _3 sont principalement 
formés par ceux de la population trophique riz. Ainsi, les morphogroupes _1 et _2 expliquent 
respectivement la morphologie des populations trophiques mil et riz au Burkina Faso, en Gambie, 
en République de Guinée, au Niger et au Sénégal (Tableau XI). Par contre un seul groupe 
morphologique explique le mieux la morphologie des populations trophiques au Mali 
(Morphogroupe_1 avec 75% des individus de la population totale). En Gambie et en Guinée 
Bissau, la population trophique riz est caractérisée par deux morphologies distinctes (Mgr_2 et 
Mgr_3). La population trophique mil possède la morphologie la plus hétérogène en Guinée 
Bissau où les trois morphologies sont observées au sein de cette population (Tableau XI). 
Tableau XI : Répartition des individus des populations trophiques mil et riz dans les groupes 
morphologiques définis : Mgr = morphogroupe 
 B. Faso Mali R. Guinée Sénégal Niger 
% Mgr_1 Mgr_2 Mgr_1 Mgr_2 Mgr_1 Mgr_2 Mgr_1 Mgr_2 Mgr_1 Mgr_2 
Mil 90 10 60 40 97 03 80 20 100 00 
Riz 17 83 90 10 00 100 00 100 17 83 
Total 53,3 46,7 75,0 25,0 48,3 51,7 40,0 60,0 58,3 41,7 
 G. Bissau Gambie 
 
% Mgr_1 Mgr_2 Mgr_3 Mgr_1 Mgr_2 Mgr_3 
Mil 37 46 17 100 00 00 
Riz 00 70 30 00 60 40 
Total 18,3 58,4 23,3 50,0 30,0 20,0 
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Au Burkina Faso, en République de Guinée, au Mali, au Niger et en Gambie, le morphogroupe_1, 
composé en majorité d’individus de la population trophique mil, possède l’inertie intragroupe la 
plus faible par rapport aux autres groupes morphologiques, de même que le morphogroupe_2 au 
Sénégal et le morphogroupe_3 en Guinée Bissau, composés majoritairement d’individus de la 
population trophique riz (Tableau XII). Les plus grandes inerties intergroupes sont notées entre 
les morphogroupes_1 et _2 en République de Guinée (0,0615) et au Sénégal (0,0567), groupes 
morphologiques composés majoritairement d’individus des populations trophiques mil et riz 
respectivement (Tableau XII). En Guinée Bissau et en Gambie, les plus grandes inerties 
intergroupes sont notées respectivement entre les morphogroupes _1 et _3 et les morphogroupes 
_1 et _2. Les plus faibles inerties intergroupes sont enregistrées entre morphogroupes dominés 
par les individus de la population trophique riz (entre morphogroupes_2 et _3 en Guinée Bissau 
et en Gambie).  
Tableau XII : Indices de qualité de la classification ascendante hiérarchique des individus des populations 
trophiques de T. castaneum dans chaque pays Ouest-africain. 
II.2.1.3.4.3. Assignation à postériori des individus mal-classés à priori 
Les largeurs de Silhouette révèlent une structure raisonnable de la partition retenue des 
populations trophiques de T. castaneum (Imoy ]0,31 ; 0.50]) au Niger, au Sénégal et en Gambie 
et une structure faible (Imoy ]0 ; 0,30]) au Burkina Faso, en République de Guinée, au Mali et 
en Guinée Bissau (Figure 42). Les individus des populations trophiques mil et riz sont mieux 
classés dans leur groupe morphologique spécifique au Sénégal (ImoyS = 0,36), en Gambie (ImoyS 
= 0,33) et au Niger (ImoyS =0,32). Les individus du morphogroupe_1 à priori sont les mieux 
classés à postériori pour la plupart des pays Ouest-africains notamment au Burkina Faso (IS1 = 
0,35), au Niger (IS1 = 0,45), au Sénégal (IS1 = 0.38), en Guinée Bissau (IS1 = 0,41) et au Mali 
((IS1 = 0,30). En République de Guinée (IS2 = 0,36) et en Gambie (IS3 = 0,53), les individus de 
la population trophique riz des morphogroupes respectifs _2 et _3 sont à postériori les mieux 
classés (Figure 42). Avec des indices de Silhouette négatifs (Figure 42), des individus de la 
population trophique riz au B. Faso (TcrzBu6 : IS = -0,031 ; TcrzBu8 : IS = -0,018 ; TcrzBu18 : 
IS = -0,092 ; TcrzBu21 : IS = -0,018 ; TcrzBu28 : IS = -0,092), en G. Bissau (TcrzGb1 : IS = -
Inerties Mgr_ B. Faso R. Guinée Mali Niger Sénégal G. Bissau Gambie 
Inertie 
Intragroupe 
Mgr_1 0,0195 0,0269 0,0260 0,0145 0,0311 0,0169 0,0111 
Mgr_2 0,0270 0,0365 0,0265 0,0259 0,0291 0,0174 0,0213 
Mgr_3      0,0131 0,0236 
Inertie 
Intergroupe 
Mgr _1 - 2 0,0268 0,0615 0,0303 0,0286 0,0567 0,0071 0,0312 
Mgr _1 - 3      0,0423 0,0284 
Mgr _2 - 3      0,0046 0,0286 
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0,038) et au Niger (TcrzNi8 : IS = -0,096 ; TcrzNi21 : IS = -0,096), et de la population trophique 
mil au B. Faso (TcmlBu23 : IS = -0,161) et en G. Bissau (TcmiGb20 : IS = -0,001), sont mal-
classés dans le morphogroupe_2 à priori et trouvent leur morphologie dans le morphogroupe_1 
à postériori. Des individus de la population trophique mil en G. Bissau (TcmlGb2 : IS = -0,005) 
et au Sénégal (TcmlSe8 : IS = -0,057), sont mal-classés à priori dans le morphogroupe_1 et 
trouvent leur morphologie dans le morphogroupe_2 à postériori (Figure 42).  
 
Figure 42 : Diagramme de Silhouette des populations trophiques. Burkina Faso, Gambie, Guinée Bissau, 
République de Guinée, Mali, Niger et Sénégal représentent les sites géographiques échantillonnés ; MC : mal-
classés.  
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II.2.2. Discussion 
Dans le but de réaliser une étude morphométrique des populations trophiques et géographiques 
Ouest-africaines de Tribolium castaneum, 19 variables ont été mesurées sur chaque mâle. Les 
mensurations brutes obtenues de ces variables ont révélé des distances entre les yeux dorsalement 
et ventralement (Dyd, Dyv) et de la largeur du fémur de la troisième paire de pattes (lf3) qui 
restent constantes chez tous les individus de toutes les populations Ouest-africaines de T. 
castaneum. Selon Delobel & Tran (1993), la distance entre les yeux ventralement est une clef 
d’identification de T. castaneum de son espèce jumelle Tribolium confusum. D'après les études 
morphométriques des populations trophiques de T. castaneum au Sénégal de Dia et al. (2017), 
les dimensions de la distance entre les yeux dorsalement (Dyd) et la largeur du fémur de la 
troisième paire de pattes (lf3) pourraient être également spécifiques à l’espèce T. castaneum.  
II.2.2.1. Morphologie des populations géographiques de T. castaneum 
II.2.2.1.1. Discrimination et particularités morphologiques des populations géographiques  
Suite à l’élimination de l’effet taille, les CPlog/t telles que la Distance entre le pronotum et le 
Callus huméral (Dpc), les longueurs du tarse_3 (Lta3), du tibia_3 (Lti3), du fémur_3 (Lf3) et du 
coxa_3 (Lc3), la longueur maximale des élytres (Lme), la largeur du 1
er sternite abdominal (l1s), 
la longueur et la largeur du pronotum (Lp, lp), la largeur maximale de la tête (lmt), la longueur 
maximale des élytres (LmA) sur du mil, la Distance entre le pronotum et le Callus huméral (Dpc), 
la longueur et la largeur du pygidium (Lpy, lpy), la longueur et la largeur maximale de la tête 
(Lmt, lmt), la longueur et la largeur maximale des élytres (Lme, lme), la longueur et la largeur du 
pronotum (Lp, lp) et la longueur du fémur_3 (Lf3) sur du riz, révélées par les biplots ACP-AD, 
permettent de différencier la forme des populations géographiques. Parmi ces CPlog/t, seules 
celles qui ont des différences de moyennes significatives entre les populations géographiques 
font les particularités de ces derniers. Les analyses combinées des biplots et des tests de 
significativité des écarts de moyennes des log-transformées entre populations géographiques 
expliquent les particularités morphologiques de chaque population géographique Ouest-
africaine. Bien que les biplots ne révèlent pas des différences de formes significatives entre les 
populations géographiques Ouest-africaines, certaines log-transformées ont révélé des écarts de 
moyennes significatifs entre ces populations géographiques sur les deux supports alimentaires. 
Ainsi, il devient possible de donner la particularité morphologique de chaque population 
géographique, groupe bioclimatique et groupe des sous-espaces d'échanges céréaliers.  
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- Populations géographiques Ouest-africaines 
Les plus grandes différences morphologiques sont observées dans la plupart des cas entre 
populations géographiques qui évoluent dans des pays où règnent des conditions bioclimatiques 
différentes (PASR, CEDEAO & CILSS, 2005). Il s’agit entre autres des populations des pays 
sahéliens (Sénégal et Niger sur du riz), sahélo-soudaniens (Burkina Faso, Mali et Gambie) et 
soudaniens (République de Guinée et Guinée Bissau). Les conditions bioclimatiques 
expliqueraient ces différences de forme. Les différences morphologiques significatives entre 
populations géographiques affectent beaucoup plus les dimensions de l'abdomen que celles des 
autres tagmata (tête et thorax) qu'importe le support alimentaire et développement. Cette 
différence de taille abdominale entre populations trouverait son explication dans leur variation 
alimentaire quantitative, donc leur voracité. 
- Groupes bioclimatiques Ouest-africains 
A taille égale, les CPlog-t révèlent une meilleure discrimination morphologique des individus 
Ouest-africains lorsque ces derniers sont regroupés en fonction de leur zone bioclimatique. Les 
plus grandes différences morphologiques sont observées entre groupes sahélien et soudanien. 
Particulièrement, le groupe sahélien possède en moyenne la plus petite taille morphologique et 
le groupe soudanien la plus grande. Sachant qu’un meilleur développement de T. castaneum 
dépend de plusieurs facteurs climatiques en particulier l’hygrométrie (humidité ambiante > 30% 
et humidité du grain > 10% 25), les différences morphologiques de taille et de forme entre les 
individus sahéliens de T. castaneum par rapport aux individus soudaniens et sahélo-soudaniens 
trouveraient leur explication dans les conditions bioclimatiques qui agiraient à la fois directement 
et indirectement sur la morphologie de cet insecte. Les impacts directs des différentes conditions 
bioclimatiques sur la morphologie de T. castaneum trouveraient leur explication au niveau de 
l’humidité ambiante de chacune de ses zones qui est en rapport direct avec les isohyètes couvertes 
et la durée moyenne des saisons pluviométriques. Notamment, T. castaneum aurait un meilleur 
développement en zone soudanienne (5 mois au moins de pluviométrie qui couve plus de 900mm 
d’isohyètes) qu’en zones sahélo-soudanienne (110 à 130 jours de pluviométrie qui couvre 600 à 
900mm d’isohyètes) et sahélienne (70 à 110 jours de pluviométrie qui couvre 300 à 500mm 
d’isohyètes) (PASR, CEDEAO & CILSS, 2005). Sachant que le mil hâtif ou précoce (75 à 150 
jours) est cultivé en particulier dans les zones à faible précipitation telle qu’en zones sahélienne 
et sahélo-soudanienne et le mil tardif (plus de 150 jours) qui est cultivé en zones à moyenne et 
                                                     
25 (1)  
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forte pluviométrie telles qu’en zone soudanienne (Diome, 2014), la pluviométrie annuelle 
pourrait directement agir sur l'humidité des grains des différentes variétés de mil qui agirait à son 
tour sur la morphologie des individus de T. castaneum. 
- Groupes des sous-espaces marchants céréaliers Ouest-africains 
Ces différences de forme et de taille morphologique trouveraient leurs explications sur les flux 
commerciaux entre les États Ouest-africains. Sachant que les États de même sous-espace 
marchant céréalier ont tendance à avoir plus d’affinités commerciales entre eux qu’entre États 
de sous-espaces marchants différents (Blein & Soule, 2014), la structuration de la 
commercialisation des céréales en sous-espaces marchants céréaliers entrainerait la structuration 
morphologique de T. castaneum en fonction de ces zones de commercialisation mieux sur du mil 
que sur du riz. Margés le fait qu'elles soient traversées par la même zone bioclimatique (zone 
sahélienne), de légères différences morphologiques sont notées entre les populations de T. 
castaneum du Sénégal et du Niger issues du mil. Ces différences morphologiques seraient dues 
aux relations commerciales céréalières que chacun de ces deux pays entretiennent avec d’autres. 
Le Niger importe le mil du Bénin (sous-espace centre) et du Nigéria (sous-espace Est) (Blein & 
Soule, 2014). Ce qui pourrait être à l'origine du brassage morphologique entre la morphologie 
sahélienne du Niger et celles d'autres zones bioclimatiques. Le Sénégal ne participe pas 
significativement aux flux commerciaux Ouest-africains du mil (Blein & Soule, 2014). Ce qui 
rendrait la population sénégalaise morphologiquement particulière par rapport aux autres.  
II.2.2.1.2. CAH et identification morphologique des groupes Ouest-africains 
Trois morphogroupes de T. castaneum coexistent dans la sous-région Ouest-africaine. Suite au 
reclassement à postériori, aucune des populations géographiques Ouest-africaines n’acquiert une 
morphologie qui lui est propre, mais la répartition de leurs individus dans les groupes 
morphologiques retenus est en fonction de la population.   
II.2.2.1.2.1. Identification morphologique des populations géographiques  
La morphologie des populations du Sénégal et du Niger est expliquée par les morphogroupes _1 
et _2 qu’importe le support alimentaire. Pour la population du Burkina Faso, sa morphologie est 
expliquée sur du mil par les trois morphogroupes et sur du riz par le morphogroupe_2. La 
morphologie de la population de Gambie est expliquée par les morphogroupes _2 et _3 sur du 
mil et par les trois morphogroupes sur du riz. La morphologie de la population de République de 
Guinée est expliquée sur les deux supports de développement par les trois morphogroupes. La 
morphologie de la population du Mali est expliquée le mieux par le morphogroupe_1 sur du mil 
et par le morphogroupe_2 sur du riz. La morphologie de la population de Guinée Bissau est 
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expliquée le mieux par le morphogroupe _3 sur du mil et les morphogroupes_2 et _3 sur du riz. 
Le morphogroupe_2, qui regroupe la plus grande partie des individus Ouest-africains sur chaque 
support de développement, est identifié dans tous les pays Ouest-africains et représenterait le 
morphogroupe sous-régional de T. castaneum. Les conditions bioclimatiques qui règnent dans 
ces pays Ouest-africains seraient déterminants dans la spécificité morphologique de ces 
populations et le libre échange céréalier entre les pays Ouest-africains serait à l'origine de 
l’hétérogénéité morphologique de chacune de ces populations.  
II.2.2.1.2.2. Identification morphologique des groupes bioclimatiques Ouest-africains  
Il ressort de la CAH qu’aucun morphogroupe n’est privé à aucun des groupes bioclimatiques. 
Sur du riz, le morphogroupe_3, suite au reclassement de silhouette, est privé de la zone 
sahélienne Ouest-africaine. L’absence de cette morphologie dans la zone sahélienne corrobore la 
précédente hypothèse selon laquelle les conditions bioclimatiques agissent sur la morphologie 
des individus Ouest-africains de T. castaneum. Cette particularité morphologique 
(morphogroupe_3) des individus qui évoluent en zones sahélo-soudanienne et soudanienne 
trouverait son explication dans les conditions bioclimatiques telles qu’une meilleure stabilité et 
une plus longue durée de leur saison pluviale et une meilleure couverture de leurs isohyètes par 
rapport à la zone sahélienne (PASR, CEDEAO & CILSS, 2005). La présence des trois groupes 
morphologiques dans les groupes sahélo-soudaniens et soudaniens s’expliquerait par la 
commercialisation transfrontière des céréales entre les pays Ouest-africains où règnent des 
conditions bioclimatiques différentes. Selon Dia et al. (2014), la déportation des céréales d’une 
localité à une autre entraine une déportation de T. castaneum d’une localité à une autre, 
accroissant ainsi la diversité génétique de cet insecte et entrainerait une diversité morphologique. 
Néanmoins, selon la part d’individus dans chaque groupe reproduisant chacune des trois 
morphologies, il devient possible de caractériser morphologiquement chacun de ces groupes 
bioclimatiques. Sur du mil, les groupes sahélien, sahélo-soudanien et soudain sont caractérisés 
par la coexistence des trois morphologies mais le morphogroupe_1 prédomine dans la zone 
sahélienne et le morphogroupe_2 dans la zone soudanienne. Sur du riz, le groupe sahélien est 
caractérisé par la coexistence des morphogroupes _1 et _2, avec la prédominance du 
morphogroupe_1. Les groupes sahélo-soudanien et soudanien sont caractérisés par la coexistence 
des trois morphologies avec la prédominance des morphogroupes _2 et _3 respectivement. Cette 
répartition des différentes morphologies dans les zones bioclimatiques Ouest-africains 
trouveraient leurs explications dans les flux commerciaux des céréales entre les pays Ouest-
africains. Les affinités commerciales des pays qui composent ces zones bioclimatiques seraient 
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en fonction de leur appartenance ou non à un des sous-espaces marchants céréaliers Ouest-
africains. Les individus qui proviennent de différents sous-espaces d’échanges céréaliers auraient 
tendance à être morphologiquement plus différenciés.  
II.2.2.1.2.2. Identification morphologique des groupes des sous-espaces marchants céréaliers 
Ouest-africains 
Sur du mil, selon la portion d’individus reproduisant une des trois morphologies définies par la 
CAH, la morphologie des groupes _centre et _ouest est caractérisée respectivement par celle des 
morphogroupes _1 et _2. La morphologie caractéristique du groupe _ouest est la plus homogène 
(la plus faible inertie intragroupe) que celle de la population _centre. Les individus mal-classés 
à priori ne perturbent pas la caractéristique morphologique de chacun des groupes après 
reclassement à postériori. Sur du riz, la CAH montre l’hétérogénéité morphologique de chaque 
groupe avec des proportions voisines d’individus reproduisant chacune des trois morphologies. 
Tout compte fait, il existe une différence morphologique entre les populations _centre et _ouest 
qui s’est mieux révélée sur les individus qui émergent sur du mil que ceux sur du riz. Ce fait 
trouve son explication sur le transit du mil selon les sous-espaces d’échanges. Le Mali et le 
Sénégal sont les plus grands fournisseurs du mil dans le sous-espace marchant céréalier _ouest 
de l’Afrique occidentale (Soule & Gansari, 2010 ; Blein & Soule, 2014) et servent de fournisseurs 
aux autres pays du sous-espace. Dans le sous-espace _centre, le Niger et le Burkina sont les 
grands producteurs de mil et servent de fournisseurs aux autres pays du sous-espace. Ce dernier 
entretient des échanges commerciaux céréaliers beaucoup plus avec le sous-espace-est et le sous-
espace-sahélien (Blein & Soule, 2014). La commercialisation du mil est ainsi structurée en sous-
espaces marchants céréaliers dans la zone Ouest-africaine. Selon les travaux de Diome (2014) et 
de Dia et al. (2014), une importation de céréales d’une zone à une autre, engendre aussi une 
importation de nouveaux individus génétiquement différents (haplotypes) de T. castaneum. 
Autrement dit, moins il y’a d’échanges de céréales d’un sous-espace-marchant à un autre, moins 
il y’a de chance d’échanges d’individus de T. castaneum morphologiquement et/ou 
génétiquement différenciés. L’organisation de la commercialisation du mil en sous-espace-
marchants céréaliers serait à l’origine de la faible discrimination morphologique de cet insecte 
dans la zone Ouest-africaine. En plus du mil et du sorgho maliens qui approvisionnent le Sénégal 
et la Mauritanie, le sous-espace _ouest enregistre aussi des transactions de riz local (en petites 
quantités) et des réexportations de riz importé (Blein & Soule, 2014). La culture céréalière 
Bissau-guinéenne est caractérisée par une importante production de riz par irrigation. Outre le 
Mali et la Guinée Bissau, le Sénégal produit du riz en grande quantité par irrigation dans la 
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Casamance. Le sous-espace _ouest est un carrefour d’échanges riziers entre les pays qui le 
constituent. Le riz est certes cultivé dans les régions les plus humides du Burkina Faso comme 
l’extrême sud-ouest mais une grande quantité est exportée dont une partie vient du Mali (Soule 
& Gansari, 2010). Le Mali, étant un pays qui entretient à la fois des échanges riziers avec les 
pays du sous-espace _centre et ceux du sous-espace _ouest, serait un carrefour d’échanges riziers 
entre les deux sous-espaces-marchants céréaliers. Du riz au Mali venant d’un sous-espace-
marchant pourrait être dirigé vers les autres pays et entrainerait l’apparition de nouvelles formes 
morphologiques dans les pays destinataires. Les flux commerciaux notés d’une part entre Mali 
et les pays du sous-espace _centre et d’autre part entre Mali et les pays du sous-espace _ouest 
seraient à l’origine du brassage morphologique entre les groupes _centre et _ouest de T. 
castaneum et de leur diversité morphologique intra-groupe. 
II.2.2.2. Morphologie des populations trophiques Ouest-africains de T. castaneum 
II.2.2.2.1. Analyses morphologiques discriminantes et particularités morphologiques de chaque 
population trophique dans chaque pays Ouest-africain  
II.2.2.2.1.1. Données réelles et différences de taille entre Populations trophiques  
ACP et AD combinées des données réelles ont montré, dans une première approche, que le 
facteur taille distingue les deux populations trophiques de T. castaneum. Les AD ont révélé la 
grande taille des individus de la population mil par rapport à ceux de la population riz dans tous 
les pays Ouest-africains. Cette différence de taille en fonction du support de développement a été 
montrée par les études de Diome (2014). Étant donné la taille du grain de riz (Pmoy = 0,019 ± 
0,0012g / grain) est plus grande que celle du grain de mil (Pmoy = 0,010 ± 0,0015g / grain), il 
n’existe pas de rapport direct entre la taille du grain infesté et celle de l’insecte qui l’infeste. Ce 
constat corrobore d’une part l’inexistence de rapport direct entre la taille des graines de 
Tamarindus et d’Arachis et celle des individus de Caryedon serratus qui les infestent (Sembene 
& Delobel, 1996), et d’autre part ne vérifie pas la corrélation positive entre la taille des graines 
des variétés de Niébé et celle des individus de Bruchidius atrolineatus qui les infestent, révélée 
par les études de Moumouni et al. (2014). Sachant que la performance de développement de T. 
castaneum mâle est fortement influencée par la qualité nutritionnelle des grains qu’il infeste 
(Ming & Cheng, 2013), la grande taille des individus de la population trophique mil de T. 
castaneum par rapport à ceux de la population trophique riz, trouve sans doute son explication 
dans la qualité nutritive du grain de mil qui est meilleure que celle du grain de riz (Hulse et al., 
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1980), comme il a été démontré par les études antérieures de Sembène & Delobel (1996) chez C. 
seratus sur ses différents hôtes.  
II.2.2.2.1.2. Log-variables transformées, différences de formes et particularités morphologiques 
des populations trophiques 
Le facteur taille intervient certes dans la différenciation morphométrique entre les populations 
trophiques Ouest-africaines de T. castaneum mais l’analyse des log-t montre qu’il est loin d’être 
le seul. Suite à l’élimination de l’effet taille au profit de la forme spécifique des individus, la 
discrimination morphologique strictement liée à la forme des deux populations trophiques est 
révélée par les biplots. Les différences morphologiques significatives entre les deux populations 
trophiques dans tous les pays Ouest-africains trouveraient leurs explications dans la composition 
organoleptique des grains. Le mil est plus riche en protéines, en lipides et en fibres diététiques 
que le riz. Par contre, les grains de riz, sont plus riches en glucoses disponibles (FAO, 1970). 
Sachant que la partie périphérique du grain (germe scutellum, enveloppes et couche aleurone) 
est plus riche en amidon et en teneurs en protéines, lipides, minéraux et vitamines, elle occupe 
40% du volume du grain de mil contre 10% du volume du grain de riz (Michel, 1980). Vu la 
différence des deux céréales dans leur composition organoleptique, le type de substrat 
alimentaire, étant le support de développement de T. castaneum, serait déterminant dans la 
différence de formes entre ses populations trophiques. 
II.2.2.2.1.3. CAH et identification morphologique des individus des populations trophiques 
Les individus de la population trophique mil ont la particularité de se regrouper 
morphologiquement dans le morphogroupe_1 et les individus de la population trophique riz dans 
le morphogroupe_2 au Burkina Faso, au Sénégal, au Niger et en République de Guinée. Dans 
ces pays Ouest-africains, le regroupement des individus dans les deux groupes morphologiques, 
aurait suivi une certaine affinité trophique. Les morphologies du morphogroupe_2 au Niger et 
du morphogroupe_1 au Sénégal et en République de Guinée sont privées aux populations 
trophiques riz et mil respectivement. En Gambie, la morphologie des morphogroupes _2 et _3 
est privée à la population trophique riz et celle du morphogroupe_1 à la population trophique 
mil. En Guinée Bissau, bien que les trois morphologies soient identifiées au sein de la population 
trophique mil, la morphologie du morphogroupe_1 est privée à cette population trophique mais 
la plus grande partie des individus des deux populations trophiques en provenance de ce pays ont 
la morphologie du morphogroupe_2. Au Mali, deux morphogroupes sont identifiés, mais la 
morphologie des deux populations trophiques est mieux expliquée par celle du morphogroupe_1 
qui regroupe la plus grande partie des individus de chacune de ces populations. Les inerties 
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intragroupes les plus faibles sont notées dans les morphogroupes qui regroupent en majorité les 
individus de la population trophique mil dans la plupart des pays Ouest-africains. Il ressort de ce 
constat une plus grande homogénéité morphologique des individus intragroupes de cette 
population par rapport aux individus intragroupes de la population trophique riz. La 
dissemblance morphologique entre les deux populations trophiques est révélée par les inerties 
intergroupes. Elles sont plus grandes entre morphogroupes qui caractérisent chacun la 
morphologie d’une population trophique qu’entre morphogroupes qui caractérisent la 
morphologie d’une même population. Avec des indices moyens de Silhouette les plus grands, les 
individus des populations trophiques mil et riz sont mieux classés au Sénégal, au Niger et en 
Gambie où chacun des morphogroupes est spécifique à une population trophique. Ceci confirme 
la particularité morphologique de chaque population selon son support alimentaire de 
développement. Les clusters qui regroupent en majorité les individus de la population trophique 
mil possèdent les indices de Silhouette les plus élevés et révèlent ainsi le meilleur classement 
morphologique de ces derniers pour la plupart des pays Ouest-africains notamment au Burkina 
Faso, au Niger, au Sénégal, en Guinée Bissau, et au Mali. Sachant que les individus qui ont plus 
d’affinités morphologiques ont tendance à se retrouver dans un même cluster, le meilleur 
classement des individus intragroupes de la population trophique mil serait dû à leur homogénéité 
morphologique.  
Cette étude montre qu’il existe des différences morphologiques de taille et de forme entre les 
populations trophiques mil et riz de T. castaneum. La population trophique mil présente la 
morphologie la plus homogène dans la plupart des pays Ouest-africains bien que certains de ses 
individus aient la morphologie plus proche de celle de la population trophique riz. Etant donné 
que la diversité alimentaire agit sur la diversité morphologique de la bruche de l’arachide 
(Carryedon seratus) (Sembene & Delobel, 1996), de la bruche de Niébé (Bruchidius 
atrolineatus) (Moumouni et al., 2014), de Sitophilus zeamais (Sarr et al., 2017) et des 
populations sénégalaises de T. castaneum (Dia et al., 2017), les conditions de stockage des 
céréales dans les magasins de commerce26 en Afrique de l’Ouest qui sont favorables à la diversité 
morphologique (Dia et al., 2017) et génétique (Dia et al., 2014) de cet insecte, offrent aux imagos 
et aux adultes de T. castaneum, étant de bons voiliers, la possibilité de coloniser des stocks de 
riz suite à l’épuisement des stocks de mil, de maïs ou d’une autre culture préalablement infestée 
et pouvant avoir une qualité nutritionnelle meilleure que celle du riz. De ce fait, des individus 
                                                     
26 Le mil, le riz, le maïs, le fonio sont stockés en permanence dans ces magasins.  
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qui émergent sur du mil, peuvent être engendrés par des adultes qui se nourrissaient sur du riz et 
vice versa. Le même matériel utilisé pour la commercialisation de plusieurs céréales dans le 
même magasin peut transporter des œufs, des nymphes et même des adultes d’une céréale à une 
autre et leur faciliterait le déplacement d’un stock à un autre. Ainsi, l’apparition du troisième 
morphogroupe spécifique aux individus de la population trophique riz serait due à un autre 
support de développement comme le maïs (Dia et al., 2017) sur lequel les individus qui 
constituent ce morphogroupe se sont développés avant l’infestation du riz. Les conditions de 
stockage seraient à l’origine de ce brassage morphologique entre populations trophiques.  Le rôle 
de la plante hôte est important dans le déterminisme de la morphologie de T. castaneum. La 
structuration morphologique observée entre ces populations trophiques pourrait être la 
conséquence d’une probable adaptation morphologique de T. castaneum à des hôtes variés ; et 
que ces populations trophiques pourraient être des populations génétiquement différenciées. 
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Conclusion partielle 
Une diversité morphologique de T. castaneum est révélée dans la sous-région Ouest-africaine. 
Trois morphologies de T. castaneum sont identifiées dans la sous-région sur du mil et sur du riz. 
Le morphogroupe_2 représente la morphologie commune de la sous-région Ouest-africaine de 
T. castaneum. Chaque population géographique est caractérisée par la coexistence de plusieurs 
morphologies. Selon les zones bioclimatiques, des différences morphologiques significatives se 
sont révélées. Le groupe sahélien est le plus morphologiquement différent des autres. Les autres 
groupes bioclimatiques sont caractérisés par la coexistence des trois morphologies. Chaque 
groupe bioclimatique est caractérisé par un ou plusieurs groupes morphologiques selon la portion 
majoritaire de leurs individus appartenant à ce morphogroupe. Les conditions bioclimatiques 
Ouest-africaines agissent sur la morphologie des individus de T. castaneum. Avec la forte 
présence des trois morphologies dans les sous-espaces d’échanges, la structuration de la 
commercialisation des céréales n’a pas d’effet structurant significatif sur la morphologie de T. 
castaneum. Les différentes conditions bioclimatiques qui règnent dans ces pays Ouest-africains 
sont un facteur déterminant dans la structure morphologique spécifique des populations 
géographiques. La libre commercialisation des céréales dans la sous-région et les conditions de 
stockage des céréales dans les magasins de commerce sont déterminantes dans la diversité 
morphologique intrapopulation.  
Les populations trophiques se différencient morphologiquement en taille et en forme dans tous 
les pays Ouest-africains. Ces différences morphologiques sont majeures et affectent toutes les 
parties de l’insecte. Chaque population trophique est caractérisée par un groupe morphologique 
qui lui est spécifique. Néanmoins, il apparait un troisième groupe morphologique qui est identifié 
tantôt sur les individus du mil dans certains pays, tantôt sur ceux du riz dans d’autres. Les 
conditions de stockage dans les magasins de commerce sont à l’origine, dans une certaine 
mesure, de la diversité morphologique intra-hôte. Le support alimentaire de développement est 
le facteur le plus déterminant dans la structure morphologique des populations de T. castaneum. 
L’étude morphométrique des populations trophiques apporte un argument important en faveur 
de l’importance de la nature du support alimentaire de développement sur la morphologie de T. 
castaneum. Ces différences morphologiques d’une part entre populations géographiques et 
d’autre part entre populations trophiques nous mènent à se poser la question à savoir si cette 
diversité morphologique de l'insecte est-elle juste une possibilité d’adaptation externe à l’échelle 
morphologique de ce ravageur ou bien traduit-elle l’expression phénotypique de plusieurs 
variantes génétiques. 
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Introduction 
information génétique évolue dans le temps et dans l’espace sous la pression 
permanente des forces évolutives (sélection, mutations, migrations et dérive 
génétique, etc.). Cette évolution génétique des êtres vivants trouve toute sa quintessence dans 
l’adaptation de l’individu au sein même de son environnement. Cela va sans dire, la morphologie, 
la physiologie et le comportement de l’individu sont les réceptacles de cette microévolution. 
Cette dernière est considérée par ses pionniers, Lamarck pour ne citer que lui, comme menant 
vers un être vivant toujours plus complexe que son état primitif, autrement dit, un être vivant 
plus adapté suite aux différentes mutations de son environnement (Lamarck, 1801). Ce dernier, 
à la suite de chacune de ses mutations, offre aux êtres vivants des ressources limitées qui les 
soumettent en permanence à une compétition basée principalement sur leurs aptitudes 
individuelles à survivre (Darwin, 1859) : c’est la lutte permanente pour la survie. Tout compte 
fait, toute espèce vivante dotée d’une capacité à survivre dans des conditions de vie différentes 
voit, pour la plupart des cas, son information génétique évoluer. Étant le ravageur des céréales 
stockées le plus ubiquiste et le plus polyphage (Gueye et al., 2015), Tribolium castaneum voit sa 
morphologie se diversifiée suivant différentes conditions bioclimatiques et différents substrats 
alimentaires (Dia et al., 2017, Dia et al. 2018). Ces différences comportementales et 
morphologiques peuvent être tout simplement des adaptations externes limitées à leur échelle ou, 
pour la plupart des cas, des expressions phénotypiques de nouvelles variantes génétiques. 
N’ayant pas le même comportement (paramètres biodémographiques) sur plusieurs substrats 
alimentaires (Gueye et al., 2015), ni la même morphologie (Dia et al., 2017), ni les mêmes 
haplotypes dans des conditions agroécologiques différentes (Diome et al., 2012 ; Dia et al., 
2016), T. castaneum aurait des génotypes différents dans plusieurs conditions bioclimatiques et 
sur plusieurs substrats alimentaires à l’occurrence sur les stocks de mil et de riz. 
Partant de cette hypothèse, ce chapitre se fixe comme objectif de caractériser, sur le plan 
génétique, les populations trophiques et géographiques Ouest-africaines de T. castaneum, afin de 
montrer l’impact du support alimentaire de développement, des différentes conditions 
bioclimatiques et de la structuration de la commercialisation Ouest-africaine des céréales sur la 
génétique de ce ravageur.  
 
 
L’ 
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III.1. Matériel et Méthodes 
III.1.1. Échantillonnage 
III.1.1.1. Sites d’études  
Cf. matériel et méthodes du chapitre II 
III.1.1.1. Population d’étude 
Les individus des quatorze populations utilisées (sept sur chaque support de développement) pour 
l’étude morphologique ont été conservés pour l’étude moléculaire (Cf. matériel et méthodes du 
chapitre II). Cette dernière porte sur les mêmes populations géographiques et trophiques Ouest-
africaines (mil et riz) qui ont été définis. Sur chaque population, les quinze (15) individus les 
plus morphologiquement discriminants ont été choisis comptant pour l’étude moléculaire selon 
leur contribution individuelle pour la construction des dimensions de l’ACP. Chaque population 
est finalement composée de quinze (15) individus qui ont la même origine géographique et qui 
ont déroulé leur cycle de développement sur le même support alimentaire (Tableau XIII).  
Tableau XIII : Localisation géographique, support de développement, code des individus et nombre 
d’individus des populations étudiées 
Localités 
Données géo -
référencées 
Hôte 
Code de 
l’insecte 
Nombre 
d’Individus 
Niamey (Niger) 
13° 30' 49″ N 
02° 06' 35″ E 
Mil TcmlNi 15 
Riz TcrzNi 15 
Dahra Dioloff (Sénégal) 
 15° 21′ 00″ N, 
15° 29′ 00″ O 
Mil TcmlSe 15 
Riz TcrzSe 15 
Banjul (Gambie) 
13° 27' 00″ N 
16° 34' 59″ O 
Mil TcmlGa 15 
Riz TcrzGa 15 
Bobo-Dioulasso (Burkina 
Faso) 
11°10′37″ N 
04°17′52″ O 
Mil TcmlBu 15  
Riz TcrzBu 15 
Bamako (Mali) 
12°39′00″ N 
08°00′00″ O 
Mil TcmlMa 15 
Riz TcrzMa 15 
Conakry (République de 
Guinée) 
09°32′16″ N 
13°40′38″ O 
Mil TcmlGc 15 
Riz TcrzGc 15 
Bissau (Guinée Bissau) 
11° 52' 01'' N 
15° 36' 00'' O 
Mil TcmlGb 15 
Riz TcrzGb 15 
III.1.2. Étude génétique 
III.1.2.1. Extraction de l’ADN génomique 
Suite aux études métriques, les différentes parties mesurées de chaque individu étaient 
conservées dans un tube contenant de l’alcool 96°. L’extraction de l’ADN génomique a été faite 
sur quinze (15) individus parmi les trente (30) déjà mesurés pour chacune des populations 
morphologiquement étudiées. L’extraction est réalisée en utilisant le protocole Kit Qiagen ® 
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DNeasy Tissue. Tout d’abord, les différentes parties de l’insecte déjà mesurées, préalablement 
conservées dans de l’alcool 96°, sont placées dans un tube de 1,5ml dans lequel 180μl Buffer-
ATL (tampon de lyse tissulaire) sont ajoutés. A l’aide d’un pilon, les différentes parties sont 
écrasées afin de faciliter la lyse tissulaire. Ensuite, 20μl de protéinase K permettant la 
dénaturation de toutes les protéines sont ajoutés et le mélange est incubé à 55°C durant toute la 
nuit. Après incubation, le mélange est centrifugé à 13000 rpm (rotation par minute) durant une 
minute. Les débris tissulaires sont ensuite éliminés et le surnageant est récupéré dans un autre 
tube. Ensuite, 200μl de Buffer-AL (tampon de lyse cellulaire) sont ajoutés à ce surnageant qui est 
vortexé puis incubé dans un bain marie à 70° pendant 15 minutes. 200μl d’éthanol absolu (96-
100°) sont ajoutés au culot obtenu pour la fixation de l’ADN dans la membrane de silice. Pour 
ce faire, le mélange est transvasé dans une colonne placée au préalable sur un tube collecteur de 
2ml qui est ensuite centrifugé à 13000 rpm pendant une minute. Après centrifugation, le génome 
chargé négativement est retenu au niveau de la membrane de silice chargée positivement par 
interaction ionique. Le reste de cette solution (protéines, lipides, polysaccharides) traverse la 
membrane et précipite au fond du tube collecteur qui est par la suite jeté. Chaque colonne est 
replacée sur un autre tube collecteur de 1,5 ml. L’ADN retenu au niveau de la membrane de silice 
est par la suite purifié par deux tampons de lavage AW1 et AW2. Dans un premier temps 500μl 
de Buffer-AW1 sont versés dans la colonne et le mélange obtenu est centrifugé à 13000 rpm 
pendant une minute. Après centrifugation, 500μl de AW2 sont ajoutés et le mélange est 
centrifugé à 13000 rpm pendant trois minutes. Durant la centrifugation, les deux tampons 
précipitent avec les contaminants au fond des tubes collecteurs qui sont jetés. Les colonnes 
contenant de l’ADN purifié sont replacées sur d’autres tubes de 1,5ml. Deux élutions sont 
séparément réalisées. D’abord, 40μl de Buffer-AE (tampon d’élution fourni par le kit Qiagen) au 
préalable incubé à 70°C permettant ainsi l’augmentation du rendement de 15 à 20% est 
directement versé sur la membrane pour décrocher l’ADN de cette dernière. L’ADN récupéré 
dans un tube Eppendorf Safe-Lock est conservé à -20° dans un congélateur. Ensuite, les colonnes 
contenant toujours de l’ADN purifié sont replacées sur d’autres tubes Eppendorf Safe-Lock de 
1,5ml afin de réaliser une autre élution de 20μl de Buffer-AE. L’ADN est collecté à nouveau et 
conservé à -20° dans un réfrigérateur.   
III.1.2.2. Dosage de l’ADN 
Pour chaque élution, la concentration et la pureté de l’ADN ont été déterminées au 
NANODROP 2000 spectrophotometer. Ce dernier est un spectrophotomètre qui permet de 
quantifier des concentrations protéiques, nucléiques ou cellulaires dans un volume réactionnel à 
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partir des densités optiques obtenues à des longueurs d’onde déterminées (par exemple 280 nm 
pour les concentrations protéiques et 260 nm pour les concentrations d’acides nucléiques). La 
pureté des acides nucléiques a été déterminée en faisant le rapport de la densité optique 260 nm 
et de la densité optique 280 nm (DO260/DO280). Les ADN trop concentrés ont été dilués selon 
la formule de la conservation du nombre de moles avant et après dilution (CiVi = CfVf). Après 
dosage, la concentration de l’ADN obtenue varie d’un échantillon à un autre. Tout compte fait, 
toutes les concentrations sont ramenées à 20 ng/μl par dilution et le volume d’ADN final pour 
chaque individu est fixé à 40μl. Les extraits d’ADN de concentrations inférieures à 20 ng/μl sont 
directement utilisés sans aucune dilution. 
III.1.2.3. Procédures de génotypage des marqueurs microsatellites 
III.1.2.3.1. Amplification des marqueurs microsatellites par PCR 
III.1.2.3.1.1. Choix des amorces 
Dix (10) marqueurs microsatellites de T. castaneum ont été choisis parmi les loci 
développés par Demuth et al. (2007). Leurs travaux concernaient trois sites de situations 
géographiques différentes (États unis, Pérou et Tanzanie) (Tableau XIV).  
Tableau XIV : Description des marqueurs microsatellites choisis : F : forward, R : reverse  
Codes Chromosomes Motifs théoriques Motifs séquences (5’-3’) a Taille 
Tca-3.2 3 TTA (14) 
F TATGTTTCCGGGTTTTGAGG 
218 - 247 
R TTTCTCATACTTTTGCCGGG 
Tca-3.1 3 TAA (5) 
F CCGGCCAAACATACACATTA 
174 – 230 
R CGCCTCCCGAGTTGTATTTA 
Tca-4.3 4 TA (6) - TA (6) 
F CAAAATTGGGTCTGCCTCTG 
225 – 305 
R GGTCGATTGCACTTGTGAT 
Tca-5.1 5 AAT (10) – AAT (21) –AAT (5) 
F ATCTGTTTCATCAACGGGCT 
135 – 263 
R GCCTAAGCTAGTCTTCGCCTC 
Tca-5.8 5 AAT (4) – AAT (11) – AAT (11) 
F AAGCACTGAACTGTGGTACATTCT 
226 – 273 
R GGTGTGAACACAAACAAGGG 
Tca-5.5 5 AAT (16) 
F CAATGGCAGCAGAAAACAAA 
164 - 318 
R CACAAGAAAAATGCACACCG 
Tca-6.19 6 AAT (38) – AAT (5) 
F TGTTGCCAAATTAAAATTAAAAGA 
228 – 308 
R AATCAACATCTCGGCTACGC 
Tca-6.1 6 TTA (11) 
F TTGTAAGGACTACTCGCCCA 
163 - 288 
R AATGCAACGTCGACATTTTT 
Tca-9.2 9 TAA (20) 
F TCCCAAGTTATCGGTTTTGG 
144 – 190  
R ATTGTTCCCGAACACAATGAG 
Tca-9.4 9 AAAT (7) 
F TGTTTTCCCTTGAATGCAGA 
214 - 287 
R TGCAAATTTTAGATGAGACACCC 
Sachant que les travaux de Demuth et al. (2007) mettaient en exergue le polymorphisme 
des loci microsatellites de T. castaneum dans différents sites, ces marqueurs choisis représentent 
les 10 loci les plus variables (nombre d’allèles plus élevés, hétérozygoties plus grandes) et qui 
sont correctement amplifiés dans ces trois sites. Ainsi ces marqueurs ont été choisis afin d’avoir 
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plus de chance de les amplifier et d’avoir assez de polymorphisme pour caractériser 
génétiquement ces populations Ouest-africaines de T. castaneum (Tableau XIV). 
Les amorces commandées et reçues sous forme lyophilisée ont été reconstituées avec une 
solution de réhydratation de l’ADN (TE = Tris EDTA) afin d’obtenir d’abord des solutions mères 
de 100 µM et ensuite des solutions de travail de 20μM qui ont été préparées pour les PCR.  
III.1.2.3.1.2. PCR froide 
La PCR froide a été préparée avec des couples d’amorces simples (Forward & Reverse) pour la 
détermination des conditions optimales d’amplification de chaque marqueur microsatellite. La 
composition du Mix (pour1 échantillon) est consignée dans le tableau suivant (Tableau XV).  
Tableau XV : Composition du Mix pour la PCR froide 
Réactifs Volume réactionnel pour 1 échantillon (µl) 
Eau distillée (H+, OH-) 6,7  
dNTP (10mM) 0,2 
Tampon 10X 1 
Mgcl2 (25mM) 1 
Amorce Forward (20μM) 0,5 
Amorce Reverse (20μM) 0,5 
Taq polymérase (5U/μl) 0,125  
ADN 2  
Volume réactionnel 12 
Du gel d’agarose a été préparé à partir d’une solution d’agarose 1,5% pour la migration et la 
révélation des produits PCR (ADN + Mix). 5μL de BET (s’excite et fluoresce sous les rayons 
UV et permet la visualisation de l’ADN dans le gel sous forme de bande) sont ajoutés dans la 
solution d’agarose et l’ensemble est homogénéisé.  Le gel polymérisé est plongé par la suite dans 
du tampon TAE 1X contenu dans la cuve d’électrophorèse. 2µl de tampon de charge (contenant 
du bleu de bromophénol pour la coloration du mélange et permettant de retenir l’ADN au fond 
du puit) et 10µl de produits PCR sont mélangés puis déposés dans chaque puit. 10µl de marqueur 
de taille à 100pb sont déposés au préalable dans le premier puit à l’extrémité de chaque rangée 
pour déterminer la taille des bandes d’ADN obtenues. L’ADN contenu dans les puits est laissé 
en migration dans la cuve d’électrophorèse à 100 V pendant 30 minutes. Le gel est retiré du 
tampon puis placé sur la plaque Ultra Violette (UV) du E-Gel Imager (life technologies) relié à 
un ordinateur pour la visualisation des différentes bandes sous l’excitation et la fluorescence du 
BET. Durant la PCR froide, seule la température d'hybridation est le paramètre que nous avons 
optimisé. Ainsi, plusieurs essais sur quelques échantillons ont été réalisés en variant les 
températures d’hybridation normale (T°hn : 54°C, 58°C ou 60°C) du thermocycleur de type 
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Veriti™ 96-Well Fast Thermal Cycler. Le programme d’amplification avec Touch-Down27 a été 
utilisé, comportant 42 cycles (y compris les 15 cycles du Touch-Down) durant la première étape 
de l’hybridation. Le programme d’amplification est composé de quatre grandes étapes. 
 Une grande dénaturation à 95°C pendant 5 minutes 
 15 cycles d’hybridation avec Touch-Down dont chaque cycle est composé de trois 
phases : une dénaturation à 95° C pendant 45 secondes, une hybridation à ((T°hn + 7°C) - (0,5 
x ni) avec ni = n
ième cycle en cours) pendant 1 minute et une élongation à 72°C pendant 1 minute.  
 25 cycles d’hybridation normale dont chaque cycle comporte une dénaturation à 95°C 
pendant 45 secondes, une hybridation à la T°hn pendant 1 minute et une élongation à 72°C 
pendant 1 minute.  
 Une élongation finale ou grande élongation à 72° C pendant 5 minutes.  
Après visualisation des gels d’essais, la température d’hybridation qui offre la meilleure visibilité 
des bandes est retenue pour l’amplification de chaque marqueur microsatellite.  
Tableau XVI : Température d’hybridation des marqueurs microsatellites 
Code des marqueurs Température d’hybridation (°C) 
Tca-3.2, Tca-3.1, Tca-5.8, Tca-5.5 56 
Tca-9.2 58 
Tca-4.3, Tca-5.1, Tca-6.19, Tca-6.1, Tca-9.4 60 
III.1.2.3.1.3. PCR Li-Cor 
La migration et la lecture des produits PCR (ADN + Mix) sont effectuées sur le séquenceur 
automatique de type Li-Cor  (NEN® model 4300 DNA Analyzer). Il s’agit d’une PCR qui a 
été réalisée presque de la même manière qu’une PCR froide. Les seules différences résident aux 
niveaux de l’amorce Forward qui est pourvue à son extrémité 5’ d’une queue M13 (une séquence 
nucléotidique de 19 bases clonée dans un phage M13) et de la présence dans le milieu réactionnel 
d’un Dye IR700 (solution fluorophore absorbant à des longueurs d’onde de 700). Le Dye 
s’incorpore dans les produits PCR et permet la détection des pics alléliques par le laser du 
séquenceur lors de la migration électrophorétique vertical. Cependant, le Dye se manipule à l’abri 
de la lumière. Ce modèle de Li-Cor est un séquenceur automatique à gel d’acrylamide-urée qui 
                                                     
27 Le Touch-Down consiste à diminuer 0,5°C après chaque cycle durant l’hybridation de telle sorte que la 
température du dernier cycle (15ème cycle) correspond à la température d’hybridation normale (T°hn). De ce fait, 
7° C (0,5° x 15) sont ajoutés à la T°hn (par exemple 67° C si la T°hn est 60°C) durant le réglage des conditions 
d’amplification sur le thermocycleur. 
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permet de détecter, avec une bonne résolution, des fragments d’ADN de 50 à 700 pbs amplifiés 
avec le dye IR700. Les images électrophorétiques obtenus sont analysées à l’aide du logiciel 
SAGAGT Génération 2 conçu pour la lecture des profils microsatellites chez les organismes 
diploïdes. Toutes les différentes étapes qui nécessitent l’utilisation du Dye, partant de la PCR Li-
Cor jusqu’au dépôt sur gel acrylamide sur le séquenceur, sont réalisés à l’abri de la lumière.  
Les dix marqueurs microsatellites ont été amplifiés en simplex. Les amplifications par PCR de 
chacun de ces marqueurs ont été réalisées dans un volume réactionnel de 12μl par échantillon 
contenant 10μl de mix et 2μl d’ADN. La seule différence par rapport à la PCR froide dans la 
composition du mix réside au niveau de l’ajout de 0,3μl de Dye M13/700 (10μM) qui ramène le 
volume d’eau distillée à 6,4μl. Le volume et la concentration des autres composantes du Mix 
n’ont pas changé de la PCR froide à la PCR Li-Cor.  
III.1.2.3.1.4. Migration des produits PCR Li-Cor et analyse des profils de migration 
Les produits simplexés de la PCR sont dénaturés au préalable sur une plaque chauffante à 94°C 
pendant 3 minutes avant d’être distribués sur un rack. Ces produits sont ensuite aspirés par 
capillarité par un peigne membrane et déposés sur un gel d’acrylamide 6,5% préalablement 
monté sur le séquenceur Li-Cor. Les allèles, détectés grâce aux deux lasers du séquenceur, sont 
ensuite séparés par électrophorèse verticale haut voltage (1500 volts pendant 1 heure 30 minutes) 
en fonction de leur taille. Les allèles apparaissent sous forme de deux spots à des niveaux 
différents pour les individus hétérozygotes et d’un seul spot pour les individus homozygotes. Le 
tracé des lignes verticales (à partir des marqueurs de taille) et horizontales (à partir des 
Desmilings qui sont des marqueurs spécifiques à une taille donnée et qu’on ajoute à tous les 
échantillons pour permettre de tracer des lignes horizontales en tenant compte de la déformation 
du gel) a permis de déterminer la taille des allèles aux différents loci. La visualisation de la 
migration et l’analyse des images des différents gels ont été réalisées sur un ordinateur connecté 
au séquenceur. 
III.1.3. Analyses génétiques 
Le déficit en hétérozygotes (FIS
28  0) est l’une des causes les plus fréquentes de la non-
conformité de l'équilibre de Hardy-Weinberg. Ce déficit en hétérozygotes est expliqué par 
plusieurs paramètres. Compte tenu de l’espèce animale sur laquelle nous travaillons, les causes 
techniques (allèles nuls, dominance allèles courts, Stuttering) expliquent dans la majeure partie 
des cas le déficit en hétérozygotes. Les allèles nuls qui correspondent à des allèles impossibles à 
                                                     
28 Fixation (F) des individus (i) dans les sous-populations (s) : coefficient de consanguinité 
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déceler selon la méthode de détection biochimique utilisée, sont invisibles à l’état hétérozygote 
car indétectables par rapport aux autres allèles et mal détectés à l’état homozygote. Il est souvent 
difficile de différencier les erreurs liées à la manipulation (mauvaise qualité de l’ADN et 
mauvaises conditions d’amplification) des homozygotes nuls. Leur existence non détectée agit 
directement sur les fréquences alléliques. Considérés comme étant homozygotes à l’état 
hétérozygote, les allèles nuls rendent le FIS plus grand pour les loci les plus touchés et entrainent 
ainsi un déficit en hétérozygotes qui dévie la population de l’équilibre de Hardy-Weinberg pour 
les loci concernés. Cependant, il devient plus judicieux d’estimer les fréquences d’allèles nuls 
susceptibles d’expliquer dans chaque population et pour chaque locus les valeurs positives du 
FIS. La présence d’allèles nuls pour chaque locus, la présence de Stuttering (bégaiement du Taq 
polymérase entrainant l’ajout d’un motif au cours de la PCR) et la présence de Allelic Dropout 
(phénomène aléatoire en général dû à une faible quantité d’ADN et/ou une affinité faible de tous 
les primers) ont été vérifiées avec le logiciel Micro-Checker version 2.2.3(Oosterhoot et al., 
2004) selon la méthode de De Meeûs (2012). L’analyse a été réalisée au seuil de confiance de 
95% et le résultat pour chaque population est obtenu après 10 000 répétitions. Les résultats sous 
Micro-Checker sont synthétisés dans un tableau qui regroupe la présence ou non d’allèles nuls, 
de Dropout et de Stuttering,  la fréquence attendue sous panmixie des allèles nuls ou blancs 
(génotype 000000) notée PB2
2
 qui est obtenue en mettant au carré la fréquence estimée des allèles 
nuls selon la méthode 2 de BROKFIELD (1996)
29, le nombre de blancs attendus (Blanc ATT.) qui est 
obtenu en multipliant  PB2
2
 par N’ qui correspond à la somme des individus génotypés de chaque 
population pour chaque locus (individus génotypés + blancs) et le nombre de blancs observés. 
La proportion de blancs attendus (PropATT) sous la double hypothèse qu’il y a panmixie et que 
les allèles nuls expliquent les fortes valeurs de FIS est obtenue en divisant le nombre total de 
blancs attendus (𝑁𝑇_𝐵𝐴𝑇𝑇 =  ∑ BlancATT de toutes les populations pour chaque locus) par N’total 
de chaque locus pour l’ensemble des populations. Afin de vérifier si ces erreurs techniques 
vérifient ou non les valeurs de FIS observées, la proportion de blancs observés a été comparée 
avec celle de blancs attendus en faisant un test binomial unilatéral sous R version 3.2.3 
(Bloomfield, 2014) avec comme fréquence attendue PB2
2, un nombre réussi égal aux blancs 
observés pour un nombre d’essais de N’. Une P- value significative (P-value < α = 0,05) vérifie 
l’hypothèse alternative (H1) selon laquelle il y’a moins de blancs observés qu’attendus sous 
                                                     
29 Méthode d’estimation de la fréquence des allèles nuls qui tient compte des données manquantes (blancs) comme 
des homozygotes nul/nul.  
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panmixie et leur présence n’explique pas le déficit en hétérozygotes du locus considéré, donc 
aucun impact sur la panmixie. Par contre, une P-value non significative (P-value > α = 0,05) 
maintient l’hypothèse nulle (H0) selon laquelle les allèles nuls expliquent une partie du déficit en 
hétérozygotes du locus considéré et impacte ainsi sur la panmixie.  
III.1.3.1. Variabilité génétique 
Plusieurs paramètres renseignent sur la variabilité génétique des loci et/ou des populations. 
- Taux de polymorphisme : le polymorphisme se définit comme la variation discontinue 
des caractères au sein d’une population. L’indice de polymorphisme de Nei (IP) ou indice de 
diversité de Nei, mesure le polymorphisme pour un gène en fonction des fréquences alléliques 
de chaque allèle dans une population. Pour chaque échantillon, il est calculé en faisant le rapport 
du nombre de locus polymorphes au nombre total de locus (polymorphe et monomorphe). Plus 
IP est grand, plus les allèles ont des fréquences proches les unes des autres. Un locus est considéré 
comme polymorphe que lorsque l’allèle le plus fréquent a une fréquence inférieure à 95% ( = 
0,05). Les IP ont été calculés avec le logiciel FSTAT version 2.9.3.2 (Goudet, 2002). 
- Fréquences alléliques : les fréquences des phénotypes observés peuvent être calculées 
dès lors qu’une population est polymorphe pour un caractère donné. Dans une population de N 
individus dont Nx ont un tel caractère x et Ny un tel autre caractère y, il devient possible de calculer 
les fréquences du phénotype x (f(x) = Nx/N) et celles du phénotype y (f(y) = Ny/N). Dans le cas 
d’un gène à deux allèles A (gène dominant) et a (gène récessif), seule la fréquence du phénotype 
de l’homozygote récessif (aa) peut être calculée, puisqu’il est impossible de distinguer le 
phénotype de l’hétérozygote (Aa) du phénotype de l’homozygote dominant (AA). Par contre, si 
deux allèles codominants (A1 ; A2) donnent trois phénotypes distincts (x, y, z), les phénotypes 
permettent de distinguer les trois génotypes afin de calculer leurs fréquences : f(A1, A1) = Nx/N ; 
f(A1 ; A2) = Ny/N et f(A1, A2) = Nz/N. Si le locus a plus de deux allèles, la fréquence de chacun 
des allèles est donnée par la fréquence des homozygotes plus la somme de la moitié des 
fréquences de tous les hétérozygotes auxquels ils participent.  
Si f(AA), f(Aa) et f(aa) sont les proportions des trois génotypes pour un locus à deux allèles, les 
fréquences p (fréquences de l’allèle A) et q (fréquence de l’allèle a) de ces allèles s’obtiennent 
en comptant leur nombre, d’autant plus que, pour un allèle donné d’une population d’organismes 
diploïde, les homozygotes en contiennent deux et les hétérozygotes n’en contiennent qu’un seul 
(la moitié) : p = f(AA) + ½ f(Aa) ; q = f(aa) + ½ f(Aa). La fréquence d’un allèle donné dans une 
population peut être modifiée par certains moteurs de l’évolution telle que la mutation, sélection 
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et la migration et par les effets aléatoires de l’échantillonnage. Les fréquences alléliques ont été 
calculées avec le logiciel FSTAT version 2.9.3.2 (Goudet, 2002). 
- Le nombre moyen d’allèles (Na) par locus et richesse allélique (Rs et Rt) : nombre 
moyen d’allèles appelé également taux d’allélisme est le nombre moyen d’allèles observés par 
locus au sein d’une population. Le nombre moyen d’allèles par locus (NA) est calculé pour 
l’ensemble des locus i étudiés, y compris les loci n’en comportant qu’un. Il est déterminé en 
faisant le rapport de la somme des allèles ni des loci i au nombre de locus (L) d’un échantillon 
donné. 𝑵𝑨 =  
𝟏
𝑳
∑ 𝒏𝒊
𝑳
𝒊=𝟏 . Le nombre moyen d’allèles dépend de la taille de l’échantillon. Plus la 
taille de la population évolue, plus le nombre d’allèles observés augmente. Autrement dit, plus 
un nouvel individu s’ajoute à la population, plus il y’a de chances de rencontrer un nouvel allèle. 
Il s’agit donc d’un paramètre qui peut être biaisé lorsque le nombre d’individus typés est faible 
et le marqueur très polymorphe car il y’aurait moins de chances d’échantillonnés les allèles rares. 
Tout compte fait, la Richesse allélique développée par El-Mousadik & Petit (1996) pour chaque 
population a été calculée afin de mesurer le nombre d’allèles indépendamment de la taille de la 
population.  Cet indicateur a permis de s’affranchir aux biais induits par les différences de tailles 
entre échantillons comparés et utilise ainsi la méthode de raréfaction qui consiste à calculer le 
nombre d’allèles attendus dans un échantillon de taille donnée, inférieure à celle de l’échantillon 
dont nous disposons. Autrement dit, cette méthode calcule le nombre d'allèles attendus dans un 
échantillon de x gènes, sachant que Y (avec Y ≥ x) allèles ont été échantillonnés. Elle prendra 
"x" égal à 2 fois la taille du plus petit échantillon (organismes diploïdes), pour ainsi pouvoir 
comparer tous les échantillons dans les mêmes conditions. La richesse allélique est déterminée 
par population pour tous les loci confondus (Rs) et par locus pour l’ensemble des populations 
(Rt). Le nombre d’allèles et la richesse allélique par locus et par population sont calculés avec le 
logiciel FSTAT version 2.9.3.2 (Goudet, 2002).  
- Contenu informatif du polymorphisme (PIC) : le PIC est calculé pour chaque locus en 
utilisant la formule suivante : 𝐏𝐈𝐂 =  ∑ 𝐩𝐢𝐣 où Pij est la fréquence du j
ième allèle du locus i. Partant 
de cette formule, PIC évalue d’une façon discriminante la capacité d’information d’un locus dans 
la population globale et dans chaque population à partir des fréquences alléliques. Le PIC est 
calculé avec le programme Cervus version 3.0.6 - Field Genetics Ltd (Kalinowski et al., 2007) 
et la significativité des écarts des valeurs de PIC entre populations par paires est évaluée en 
effectuant le test de Mann-Whitney-Wilcoxon (wilcox.test) avec le programme R version 3.2.3 
(Bloomfield, 2014).  
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- Hétérozygotie (HO et HEnb) : l'hétérozygotie ou Taux d'hétérozygotes ou diversité 
génétique de Nei (1973) représente le degré de variabilité des gènes au sein d'une population. 
Autrement dit, elle définit la probabilité pour que deux allèles (versions différentes d'un gène) 
d'un locus donné, tirés au hasard, au sein d'une population, soient différents. L'hétérozygotie 
observée (HOk) mesure la part d'individus hétérozygotes observés au locus k au sein d'une 
population. 𝐇𝐎𝐊 = ∑ 𝐏𝐢𝐣(𝐢  𝐣)
𝐚𝐤
𝐢,𝐣=𝟏  : au locus k, Pij est l'estimation de la fréquence du génotype 
hétérozygote ij et ak le nombre d'allèles à ce locus. Si n loci sont considérés, l'hétérozygotie 
moyenne observée (HO) est la moyenne des hétérozygoties par locus (HOk) : 𝐇𝐎 =
𝟏
𝟐
∑ 𝐇𝐎𝐤
𝐧
𝐤=𝟏 . 
Dans une population panmictique, la fréquence théorique des hétérozygotes (hétérozygotie 
espérée) à un locus k (HEk), peut être calculé à partir des fréquences alléliques. En considérant 
un loci à n allèles avec des fréquences alléliques f1, f2, ..., fn, la fréquence théorique des 
hétérozygotes au sein d'une population est : 𝐇𝐄𝐤 = 𝟏 − ∑ 𝒇𝒏
𝟐𝐧
𝟏 . En considérant L loci, 
l'hétérozygotie moyenne ou le taux moyen d'hétérozygotie (HE) qui représente la moyenne du 
taux d'individus hétérozygotes par population, est la moyenne arithmétique de toutes les valeurs 
de HEk : 𝐇𝐄 =  (∑ 𝐇𝐄𝐊 )/ 𝐋, avec L = le nombre de loci. Le taux moyen d'hétérozygotie dont sa 
valeur numérique dépend des loci polymorphes et de la structure génotypique de chacun d'eux, 
malgré qu'il soit l'indice le plus satisfaisant de la diversité génétique, est biaisé pour les 
populations de petites tailles. Tout compte fait, l'estimateur non biaisé (HEnb), proposé par Nei 
(1968), est utilisé quand la taille de la population concernée est faible. L'estimateur non biaisé 
est calculé à partir de la formule suivante : 𝐇𝐄𝐧𝐛 =  
𝟐𝐧(𝟏−∑ 𝒇𝐧
𝟐)
𝟐𝐧−𝟏
. HO et HEnb ont été calculées pour 
chaque population et pour la population totale par le programme Cervus version 3.0.6 - Field 
Genetics Ltd (Kalinowski et al., 2007). La comparaison de HO et HEnb révèlent les régimes de 
reproduction qui affectent directement la distribution des génotypes. Suite à la comparaison de 
HO et HEnb, deux cas d'interprétations du déséquilibre de H-W peuvent se faire si HO  HEnb :  
 Déséquilibre de H-W pour une forte majorité de loci : 
 HO < HEnb : un déficit majoritaire en hétérozygotes est expliqué soit, sur le plan de la 
reproduction, à une consanguinité (croisement entre individus apparentés), soit, sur plan 
technique, à un biais d'échantillonnage des populations (effet Wahlund : un échantillon composé 
d'individus provenant de populations de fréquences alléliques différentes). 
 Déséquilibre de H-W pour une petite fraction de loci : 
 HO < HEnb : un déficit en hétérozygotes peur être aussi expliqué soit, sur le plan de la 
reproduction, par un régime de reproduction fermé au locus considéré. Il s'agit dans la plupart 
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des cas de l'homogamie (appariement partiel de génotypes identiques correspondant à un 
phénotype particulier (couleur, taille, forme, ...). Sur le plan technique, ce déficit local en 
hétérozygotes est expliqué par les allèles nuls, les dropout et les Stuttering au locus considéré. 
 HO > HEnb : cet excès en hétérozygotes est expliqué sur le plan de la reproduction par un 
régime de reproduction ouvert au locus considéré favorisant l'hétérogamie (appariement 
préférentiel de génotypes différents conduisant à des phénotypes particuliers). 
La significativité de l’écart entre HO et HEnb est obtenue suite au test de l’équilibre de Hardy-
Weinberg. Un test de Hardy-Weinberg significatif (P-value <) révèle également la 
significativité de l’écart entre HO et HEnb. Le seuil de significativité () est fixé à 0,05.  
III.1.3.2. Équilibre génétique 
III.1.3.2.1. Équilibre de Hardy-Weinberg 
Pour être en conformité avec les proportions du modèle populationnel émis par les auteurs Hardy 
et Weinberg, la population, étant définie comme un groupe d’individus qui partagent les mêmes 
paramètres biodémographiques, doit obéir les conditions d’équilibre qui ont été posées par ces 
deux auteurs. Cette population doit être de grande taille avec une reproduction panmictiquement 
sexuelle, sans aucune mutation, ni de migration et pas de sélection. Les générations de cette 
population doivent être en aucun cas non chevauchantes. Étant donné l’étude porte sur des gènes 
codominants (microsatellites) d’individus diploïdes, les loci (A) à deux allèles (A1 ; A2) ont 
respectivement les fréquences alléliques p et q au sein de la population étudiée. Compte tenu du 
fait que la population soit en conformité avec les proportions de H-W, p et q de cette population 
à la génération n sont conservées chez les adultes de cette population à la génération n + 1 : 
 ; 
En considérant un locus (A) à deux allèles codominants (A1 ; A2), il devient possible de distinguer 
les trois génotypes (A1A1 ; A1A2 ; A2A2). Sous les conditions de H-W, les individus de la 
génération n + 1 seront considérés comme les descendants de la rencontre au hasard d'un gamète 
mâle et d'un gamète femelle de la génération n. Tout compte fait, si, à la génération n, la 
probabilité de tirer l’allèle A1 est p, celle de produire après la fécondation l’homozygote A1A1 
est p2 de même pour A2 (q), celle de produire l’homozygote A2A2 est q
2. La probabilité de 
produire l’hétérozygote A1A2 est 2pq. Et enfin, p
2 + 2pq + q2 = (p + q)2 = 1.  
À la génération n, 
A1A1  A1A2  A2A2 
D = p2  H = 2pq R = q2  = > seulement sous H-W 
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Tableau XVII : génotypes des gamètes de la génération n 
 A1 (p) A2 (q) 
A1 (p) A1A1 (p
2) A1A2 (pq) 
A2 (q) A1A2 (pq) A2A2 (q
2) 
À la génération n + 1, 
f(A1) = D + H/2 = p
2 +1/2 (2pq) = p (p + q) = p 
f(A2) = R + H/2 = q
2 +1/2 (2pq) = q (p + q) = q.  
Tableau XVIII : génotypes des gamètes de la génération n + 1 
 p2 (A1A1) 2pq (A1A2) q2 (A2A2) 
p2 (A1A1) A1A1 ½ A1A1  Pas de A1A1 
2pq (A1A2) ½ A1A1 ¼ A1A1 Pas de A1A1 
q2 (A2A2) Pas de A1A1 Pas de A1A1 Pas de A1A1 
La fréquence du génotype (A1A1) de la génération n + 1 :  
f (A1A1) = (p
2)2 + ½ (2pq.p2) + ½ (2pq.p2) + 1/4 (2pq)2 
   = p4 + p3q + p3q + p2q2  
   = p2 (p2 + 2pq + q2)  
   = p2 (p + q)2  
f (A1A1) = p
2 
Sous l’équilibre de H-W, les fréquences alléliques et génotypiques restent constantes d’une 
génération à une autre. Dès que la population est en équilibre de H-W, la structure génotypique 
ne varie plus (FIS = FIT
30 = FST
31). Cependant les fréquences observées dans les populations 
naturelles sont conformes à celles attendues sous équilibre de H-W. Cet équilibre au sein de 
chaque population est vérifié en utilisant le test de Fisher implanté dans Genepop version 4.2.2 
(Rousset, 2008). Ce test, basé sur la méthode de la chaine de Markov, a été réalisé avec les 
paramètres suivants : 100 000 fois de démomérisation sur 50 lots avec 1 000 000 d’itérations par 
lot. Le niveau de significativité () des P-values est fixé à 0,05.  
Plusieurs paramètres peuvent entrainer une non-conformité à cet équilibre. L’hétérozygotie 
observée (i.e. pour chaque locus, la fréquence totale des génotypes hétérozygotes observés dans 
un échantillon pour ce locus) est le paramètre le plus sensible à la variation de fréquences 
alléliques et affecte directement la panmixie. Cette dernière est l'une des conditions far de 
l'équilibre de H-W mais généralement celle qui explique le plus la non-conformité à cet équilibre. 
                                                     
30 Fixation (F) des individus (i) dans la population totale (t) 
31 Facteur de différenciation (F) des sous-populations (s) par rapport à la population totale (t) totale 
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Le FIS (coefficient de consanguinité de Wright mesure le déficit en hétérozygotes (FIS  0) de 
chaque population pour chaque locus et pour l'ensemble des loci et caractérise ainsi l'écart à la 
panmixie. Ce déficit en hétérozygotes est expliqué par plusieurs paramètres. Compte tenu du 
rythme de reproduction de l'espèce sur laquelle nous travaillons, le déficit en hétérozygotes d'une 
population ne peut être expliqué que par une sous-structuration cachée au sein des populations 
appelée effet Wahlund (réduction des hétérozygotes d'une population due à la structuration en 
sous-populations en son sein). Le logiciel BAPS (Corander et al., 2003, 2004) a été utilisé pour 
tester l'effet Wahlund sur chacune des populations qui est en déficit d’hétérozygotes, en explorant 
d'une façon itérative et répétée l'information multilocus de chaque individu suivant plusieurs 
chaines de Markov, afin de trouver la partition qui regroupe le mieux les individus qui présentent 
une certaine proximité génétique par rapport à d'autres. Après analyse sous BAPS, la meilleure 
partition est celle qui présente la plus petite valeur de L(MV) (Log marginale de vraisemblance). 
Le FIS par locus et sur l'ensemble des individus est calculé à nouveau pour cette même population, 
mais en tenant compte, dans un nouveau fichier, du nombre de clusters retenu comme étant le 
nombre de sous-unités de cette population afin de voir si le coefficient de consanguinité chute 
par rapport à l’état non sous-structuré de la population. Les valeurs de FIS de ce test sont calculées 
par le logiciel FSTAT version 2.9.3.2 (Goudet, 2002). Un plotMeans est réalisé sous R version 
3.2.3 (Bloomfield, 2014) pour comparer le FIS avant et après sous-structuration. Un test de rang 
de Wilcoxon pour données appariées (test unilatéral), réalisé sous R version 3.2.3 (Bloomfield, 
2014), nous a permis de tester la significativité des écarts observés entre ces valeurs de FIS. Des 
écarts de FIS significatifs pour chaque locus révèle la présence d'effet Wahlund au sein de la 
population pour ce locus.  
Calcul de FIS et randomisation par permutation : les valeurs de FIS par locus au sein de la 
population totale sont calculées avec le logiciel SPAGeDi- version 1.4 (Hardy & Vekemans, 
2013) selon la méthode de randomisation par permutation. Selon De Meeûs (2012), la 
permutation, randomisation ou rééchantillonnage de type II basé sur le principe de Monte 
Carlo32, s’agit d’une procédure qui fait simuler l’hypothèse nulle (H0) un grand nombre de fois à 
partir des données existantes (allèles ou individus des différentes sous-populations), mesurer la 
valeur de la statistique calculée (FIS) sous H0, recommencer un très grand nombre de fois afin 
d’obtenir une distribution des valeurs possibles de cette statistique sous H0. La procédure de 
                                                     
32 Simulation de Monte-Carlo est une méthode qui utilise des nombres aléatoires pour simuler des phénomènes 
comportant une ou plusieurs variables aléatoires.  
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permutation a le seul objectif de réduire les biais dans la réalisation de la recherche. A la fin de 
chaque analyse, une P-value est associée à chacune de ces valeurs de FIS. Cette P-value est 
obtenue avec une randomisation de 20000 permutations. La significativité des tests est 
recherchée selon la procédure de Bonferroni séquentiel proposée par De Meeûs (2012). Cette 
procédure consiste à ordonner de la plus petite à la plus grande les N P-values de chaque test (N 
= 9 pour les loci et N = 7 pour les populations). Ensuite le seuil (α) de la probabilité la plus petite 
est divisé par N (α1’ = α1/N), celui de la deuxième la plus petite par N – 1 (α2’ = α2/N – 1), celui 
de la troisième par N – 2 (α3’ = α3/N – 2), etc. Les tests significatifs sont ceux dont la P-value 
reste inférieure au seuil de confiance α ainsi corrigé. La P-value du test correspond tout 
simplement à la proportion des cas ou une valeur aussi grande ou plus grande (unilatéral_133), 
aussi petite ou plus petite (unilatéral_234), aussi extrême (bilatéral35) que la valeur observée a été 
obtenue à cette distribution (De Meeûs, 2012). 
Calcul de FIS et randomisation par Bootstrapping : les valeurs de FIS pour chaque locus au 
sein de chaque population sont estimées par rééchantillonnage selon la méthode du Bootstrapping 
(échantillonnage des individus avec remise) par le logiciel FSTAT version 2.9.3.2 (Goudet, 2002). 
Pour chaque population, le FIS moyen de toutes les valeurs issues de la randomisation est calculé 
et représente le coefficient de consanguinité des individus d’une population pour chaque locus. 
III.1.3.2.2. Déséquilibre de liaison 
En génétique des populations, l'information qui émane de chaque locus est supposée être 
indépendante. Tout compte fait, un fort déséquilibre de liaison entre loci pourrait en quelque 
sorte induire une redondance significative influençant ainsi la décision à prendre vis à vis la 
question recherchée. Le déséquilibre de liaison (Linkage Desequilibrium, LD), appelé également 
déséquilibre de phase gamétique, est définit comme étant l'association non aléatoire 
(préférentielle) d'allèles à des loci différents et indépendants. L'association d'allèles de gènes 
indépendants fait que ces allèles soient en déséquilibre de liaison que quand cette association ne 
soit pas le simple fait du hasard. Lorsque cette association est expliquée par le simple fait du 
hasard, les allèles associés sont en équilibre de liaison (Linkage Equilibrium, LE). Le déséquilibre 
de liaison peut être influencé par plusieurs facteurs tels que la structure de la population (effet 
                                                     
33 Test associé à une hypothèse alternative selon laquelle le signe de la différence potentielle est connu avant le 
lancement du test (résultat significativement plus grand qu’attendu).  
34 Test associé à une hypothèse alternative selon laquelle le signe de la différence potentielle est connu avant le 
lancement du test (résultat significativement plus petit qu’attendu) 
35 Test associé à une d’hypothèse alternative selon laquelle le signe de la différence potentielle est inconnu (résultat 
significativement différent de l’attendu).  
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Wahlund), la sélection, le système de reproduction, etc. Sur le plan moléculaire, le déséquilibre 
de liaison survient le plus fréquemment lorsqu’il y a une forte probabilité que deux loci soient 
recombinés (recombinaison par mitose car nous travaillons sur des gènes autosomiques) sur le 
même chromosome. Pour que l’association de deux loci soient le résultat d’une recombinaison, 
il faut tout d’abord qu’ils se situent sur le même chromosome et ensuite qu’ils soient séparés par 
une très faible distance (faible unité de situation en Centimorgan – cM).  Sur le plan moléculaire, 
le déséquilibre de liaison mesure la fréquence à laquelle deux loci qui se situent sur le même 
chromosome peuvent se recombiner. Soit Dij, le déséquilibre de liaison entre deux loci, est 
calculé théoriquement selon la formule suivante : 𝑫𝒊𝒋 =  𝒙𝒊𝒋 −  𝒑𝒊𝒒𝒋 avec xij la fréquence de 
l'haplotype porteur de l'allèle i au premier locus et de l'allèle j au second locus ; pi et qj les 
fréquences respectives des allèles i et j dans la population. Lorsque Dij > 0, les deux loci sont en 
déséquilibre de liaison. Par contre, si Dij = 0, les deux loci sont en équilibre de liaison. En 
pratique, le LD entre loci pris deux à deux est déterminé suite à un très grand nombre de fois de 
recombinaison au hasard des loci entre eux à l'intérieur de chaque population et de mesurer par 
la suite une statistique selon différentes méthodes. La statistique observée dans chaque 
population est par la suite comparée à la distribution obtenue lors des randomisations (procédures 
de rééchantillonnage) sous l'hypothèse nulle d'absence d'association statistique entre loci (De 
Meeûs, 2012). La significativité de l'écart entre la statistique observée et la distribution obtenue 
est mesurée par une probabilité P. Si Pobs est la probabilité des génotypes observés pour la paire 
de loci A1-B2 dans la population Po_1, Pi la probabilité d'occurrence d'un tableau randomisé et 
Rand le nombre total de randomisations (nombre de fois que les génotypes ont été recombinés 
librement), alors la P-value P du déséquilibre de liaison sera :  
𝑃 =  
∑ (𝑃𝑖  ≤  𝑃𝑜𝑏𝑠)
𝑖=𝑟𝑎𝑛𝑑
𝑖=1
∑ 𝑃𝑖
𝑖 =𝑟𝑎𝑛𝑑
𝑖=1
 
La P-value P est obtenue en utilisant la statistique Gama (loglikelihood ratio) implantée dans le 
logiciel FSTAT version 2.9.3.2 (Goudet, 2002). Les P-values ont été ajustés selon la procédure de 
Bonferroni au seuil le plus critique (0,001), c’est-à-dire le seuil le plus sensible à la détection 
d’un déséquilibre de liaison. Toute absence de déséquilibre de liaison au seuil de 1% permettra 
de conclure en toute assurance que les loci en question sont en équilibre de liaison. Une P-value 
significative (P-value   ajusté) équivaut à une association statistique entre génotypes par paire 
de loci au sein de la population considérée.  
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 III.1.3.3. Diversité génétique 
La diversité génétique des populations a deux origines : soit les individus sont dissemblables 
parce qu’ils ne possèdent pas la même information génétique (reproduction sexuelle), soit ils ont 
subi des conditions environnementales différentes. L'environnement étant unique à chaque 
endroit et à chaque moment, il exerce des effets uniques sur chaque individu et à toutes les 
échelles, de la morphologie jusqu'au niveau moléculaire.  
III.1.3.3.1. Différenciation génétique et flux génique 
 Statistiques de la différenciation génétique 
Trois paramètres régissent l’ensemble des statistiques de la différenciation génétique : l’identité 
génétique (les estimateurs de Weir & Cockerham (1984), G-statistique (Nei & Chesser, 1983) et 
les distances génétiques), la phylogénie des allèles (la différenciation génétique selon la taille 
des allèles : RST (Slatkin, 1995).  
 F et Θ (Weir & Cockerham, 1984) 
Trois niveaux hiérarchiques peuvent être observés dans une population à savoir celui de 
l’individu (I), celui de la sous-population à laquelle il appartient (S) et celui de la population 
totale (T). Wright (1978) a caractérisé l’hétérozygotie de chacun de ces niveaux en définissant 
les paramètres suivants :  
- HI : Hétérozygotie moyenne observée dans une sous population 
- HS : Hétérozygotie moyenne attendu dans une population panmictique  
- HT : hétérozygotie moyenne attendue dans une population globale totale panmictique 
A partir de ces paramètres, Wright (1978) a défini trois mesures permettant de différencier des 
populations sous l’angle du polymorphisme appelées indices de fixation (FIS, FIT, FST). Le FIS, 
(I comme individu, S comme sous-population) correspond au coefficient de consanguinité et 
mesure la réduction éventuelle de l’hétérozygotie individuelle à l’intérieur de la sous-population. 
Pour chaque allèle, le 𝐹𝐼𝑆 =
(𝐻𝑠− 𝐻𝐼)
𝐻𝑆
 peut prendre plusieurs valeurs :  
- FIS = 0 désigne une population panmictique, 
- FIS = 1 montre que l’allèle en question s’est complètement fixé dans la sous-population 
et les individus qui le portent sont tous homozygotes, 
- FIS = -1 révèle qu’il y a que des hétérozygotes dans la population. 
Le FIS évalue non seulement la consanguinité entre individus eux-mêmes relativement à la 
consanguinité entre individus d’une même sous-population, mais mesure aussi la part 
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d’homozygotie qui provient d’une déviation par rapport au régime de reproduction panmictique36 
idéal dans les sous-populations (De Meeûs, 2012). Pour cette raison, étant le meilleur indice pour 
mesurer l’écart à l’équilibre de Hardy-Weinberg dans les sous-populations, est utilisé dans la 
partie variabilité et équilibre génétique de ce chapitre.  
Le FST (S comme sous-population, T comme population totale), mesure la consanguinité entre 
individus d’une même sous-population relativement à la consanguinité entre sous-populations de 
la population totale. Autrement dit, elle mesure l’effet de la subdivision de la population totale 
en sous population. L’utilisation de FST dans la diversité génétique relève du fait qu’il mesure la 
différenciation génétique entre sous-populations, d’où son appellation indice de différenciation 
génétique. Le 𝐹𝑆𝑇 =
(𝐻𝑇− 𝐻𝑆)
𝐻𝑆
 ne prend que des valeurs comprises entre 0 et 1 :  
- FST = 0 montre qu’il n’y a pas de différences entre les alléliques fréquences alléliques des 
sous populations. 
- FST = 1 montre que tous les échantillons sont panmictiques et totalement isolés.  
- Des valeurs négatives de FST sont assimilées à 0. 
Wright (1978) a défini des intervalles de jugement du degré de différenciation génétique :  
- 0 < FST < 0,05 est la situation d’une différenciation génétique faible 
- 0,05 < FST < 0,15 est la situation d’une différenciation génétique modérée 
- 0,15 < FST < 0,25 est la situation d’une forte différenciation génétique 
- FST > 0,25 est la situation d’une très forte différenciation génétique 
Le FIT (I comme individu, T comme population totale) mesure la réduction d’hétérozygotie 
(homozygotie) des individus de la population totale résultant des deux phénomènes précédents. 
Un 𝐹𝐼𝑇 =
(𝐻𝑇− 𝐻𝐼)
𝐻𝑇
 différent de FIS est une signature de l’effet Wahlund.  
Ces trois indices sont liés par la relation suivante : (1 − 𝐹IT) = (1 − 𝐹IS) (1 − 𝐹ST). Si toutes les 
populations sont bien en équilibre de Hardy-Weinberg, FIS = 0 et FIT = FST. Si toutes les 
populations sont en équilibre de Hardy-Weinberg et ont les mêmes fréquences alléliques alors 
FIS = FIT = FST = 0 et ainsi la subdivision de la population totale en sous-populations n’existe 
plus et la population globale est en équilibre de Hardy-Weinberg.  
Selon Weir & Cockerham (1984), les indices de Wright (1978) ne prennent pas en compte les 
populations de petites tailles. Pour se défaire de ce biais, Weir & Cockerham (1984) ont 
                                                     
36 Rencontre au hasard des gamètes dans chaque sous-population 
Chapitre III : Caractérisation génétique des populations trophiques et géographiques de Tribolium castaneum en Afrique de l’Ouest 
111 Thèse de Doctorat unique en Biologie Animale / Génétique des Populations                     Cheikh Abdou Khadre Mbacké DIA 
 
développé, à partir des indices de fixation de Wright, des estimateurs non baisés, prenant en 
compte tous les échantillons quelle que soit leur taille. 
Soit un allèle i :  
- σ𝑎
2  ou Ai (dans  Weir et Cockerham, 1984) : correspond à la composante interpopulation de la 
variance des fréquences alléliques, 
- σ𝑏
2  ou Bi (dans Weir et Cockerham, 1984) : correspond à la composante de la variance des 
fréquences alléliques entre individus à l’intérieur de chaque population,  
- σ𝑤
2  ou Ci (dans Weir et Cockerham, 1984) : correspond à la composante de la variance des 
fréquences alléliques entre gamètes à l’intérieur de chaque individu. 
Les calculs des statistiques Ai (σ𝑎
2) de Bi (σ𝑏
2) et de Ci (σ𝑤
2 ) sont détaillés dans Weir & Cockerham 
(1984). Les estimateurs de Weir et Cockerham (1984) tels que f (FIS), F (FIT) et Θ (Theta - FST) 
sont calculés selon les formules suivantes (De Meeûs, 2012) :  
- 𝐟 =  
𝛔𝒃
𝟐
(𝛔𝒃
𝟐+ 𝛔𝒘
𝟐 )
 , estime la corrélation des gènes chez les individus dans une sous population, donc 
la consanguinité des individus d’une même population (Wright, 1978), 
- 𝐅 =  
𝛔𝒂
𝟐+ 𝛔𝒃
𝟐
(𝛔𝒂
𝟐+ 𝛔𝒃
𝟐+ 𝛔𝒘
𝟐 )
 , estime la corrélation des gènes de tous les individus, donc la différenciation 
des individus par rapport à la population totale (Wright, 1978).  
- 𝐟 =  
𝛔𝒂
𝟐
(𝛔𝒂
𝟐  + 𝛔𝒃
𝟐+ 𝛔𝒘
𝟐 )
, estime la corrélation des gènes entre individus dans une population par rapport 
à l’ensemble des populations, donc la différenciation génétique des sous-populations par rapport 
à la population totale (Wright, 1978). 
Les facteurs de différenciation de Wright (1978) (FIT, FST) et les estimateurs de Weir et 
Cockerham (1984) (F et Θ) ont la même interprétation. Compte tenu de la taille de nos 
échantillons par population, les estimateurs F et Θ ont été utilisés pour estimer la différenciation 
génétique à tous les niveaux (locus, populations). 
Calcul des valeurs de FST et de FIS et randomisation par Jackknife : dans le but de tester la 
panmixie locale, les valeurs de FIS et FST pour chaque locus au sein de la population totale sont 
estimées par rééchantillonnage selon la méthode du Jackknife par le logiciel FSTAT version 2.9.3.2 
(Goudet, 2002). La procédure de Jackknife s’agit de soustraire de l’analyse chaque locus un à un 
et de calculer la valeur de FIS ou de FST sur ceux qui restent (De Meeûs, 2012). Cette procédure 
permet de voir l’impact de chaque locus dans la valeur globale du FIS ou du FST.  
 GST (Nei & Chesser, 1983) 
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Pratiquement, GST de Nei (1973), une extension du FST pour les loci à plusieurs états alléliques, 
est la statistique la plus largement utilisée pour mesurer la différence génétique des populations. 
GST analyse la variation de la fréquence des allèles parmi les populations en termes 
d’hétérozygotie ou de diversité génétique telle que définie par Nei (1973). A la différence de FST 
qui est conceptualisé dans la situation selon laquelle un seul locus est considéré sur un grand 
nombre de populations, GST considère plusieurs loci sur un nombre limité de populations définies 
(Pons & Petit, 1996). Nei (1973) a respectivement appelé HT et JT la diversité génétique et 
l’identité génétique de la population totale et défini DST comme étant la diversité moyenne entre 
les populations. Il a par la suite linéairement décomposé la diversité génétique totale en HT = HS 
+ DST, HS représente la diversité génétique moyenne au sein des populations, qui peut être écrite 
sous la forme HS = 1 - JS ; DST est considéré comme étant une mesure de différenciation génétique 
entre populations (diversité interpopulation). GST est calculé à partir de la formule suivante : 
𝐺ST =  𝐷ST 𝐻T⁄ = (𝐻T − 𝐻S)/ 𝐻T 
Ainsi, à la différence de FST, l’estimation des hétérozygoties avec le GST dépend uniquement des 
fréquences alléliques. Selon Nei (1973), cette méthode offre plusieurs avantages car elle n’est  
affectée ni par le nombre d’allèles d’un locus, ni par la taille des allèles, encore moins par les 
forces évolutives. GST varie entre 0 et 1 (Liang et al., 2015) :  
- GST = 0 : aucune différence dans les fréquences alléliques entre populations 
- GST = 1 : les deux populations sont fixées pour des allèles alternes.  
Avec plus de deux allèles, GST ne peut pas être égal à 1 car, même si aucun allèle n’est partagé 
entre deux populations, il y’aura toujours une certaine hétérozygotie au sein des populations 
(Liang et al., 2015). Le GST de Nei (1973) étant biaisé, d’où l’utilisation du GST non biaisé de 
Nei & Chesser (1983). 
 RST (Slatkin, 1995) 
Comme les microsatellites semblent suivre le modèle de mutation par étape (SSM37) (Balloux & 
Lougon-Moulin, 2002), une statistique nommée RST conçue par Slatkin (1995), explicitement 
basée sur ce modèle de mutation peut être alors plus appropriée du fait qu’il tienne compte la 
taille des allèles. Ainsi, las allèles de taille proche ont plus de chances d’avoir un ancêtre commun 
proche (De Meeûs, 2012). RST est estimé d’une façon équivalente au Θ, sauf que ce sont les tailles 
des allèles qui sont utilisées dans l’estimation de RST plutôt que leurs fréquences alléliques (De 
                                                     
37 Modèle de mutation invoquée par les marqueurs microsatellites. La mutation correspond pour ce modèle à 
l’ajout ou au retrait d’une répétition par rapport à un l’allèle d’origine. 
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Meeûs, 2012). Slatkin (1995) a montré que le RST peut être définie comme suit : RST = (S - SW) 
/ S, où S est la différence quadratique moyenne de la taille des allèles entre toutes les paires 
d'allèles et SW, la somme moyenne des carrés des différences de taille des allèles au sein de 
chaque sous-population. S et SW, et donc RST, sont calculées à partir des variances des tailles des 
allèles, tandis que le FST est dérivé des variances des fréquences alléliques. Tout compte fait, 
toute différenciation génétique révélée par RST est typiquement expliquée par les différences de 
taille entre les allèles.  
Les valeurs des estimateurs de Weir & Cockerham (1984) F et Θ, de GST et de RST pour chaque 
locus au sein de la population totale et entre populations prises deux à deux pour l’ensemble des 
loci, sont estimées selon la méthode de rééchantillonnage par permutation avec le logiciel 
SPAGeDi- version 1.4 (Hardy & Vekemans, 2013). Les analyses ont été réalisées selon la 
procédure de randomisation par permutation. A la fin de chaque analyse, une P-value est associée 
à chacune de ces valeurs. Cette P-value est obtenue avec une randomisation de 20000 
permutations. La significativité des tests est recherchée selon la procédure de Bonferroni 
séquentiel proposée par De Meeûs (2012). Les tests significatifs sont ceux dont la P-value reste 
inférieure au seuil de confiance α ainsi corrigé.  
 Distances génétiques 
La distance génétique quantifie le degré de divergence génétique entre populations ou espèces 
prises deux à deux. Plusieurs algorithmes ont été développés pour calculer la distance génétique, 
mais ceux basés sur les fréquences alléliques ont été utilisés afin d’axer la divergence génétique 
observée entre populations (à priori faiblement différenciées) autour des conditions réelles de 
substitutions alléliques. Parmi les plus utilisées des méthodes basées sur les fréquences alléliques, 
nous avons la distance génétique standard non biaisée (DSnb) de Nei (1978) et la distance 
génétique de Reynolds (DR) (Reynolds et al., 1983). DSnb est la distance génétique standard de 
Nei (1972) introduisant une correction pour le biais d'échantillonnage d'individus (Nei, 1978). 
DSnb est estimée selon le modèle IAM (Nei, 1978). Selon Nei & Takezaki (1981), DSnb est 
pertinent pour mesurer le nombre moyen de remplacements alléliques pour chaque locus survenu 
depuis la divergence des deux populations. Ce qui fait de DSnb la mesure de la distance génétique 
la plus utilisée en génétique des populations pour quantifier la différenciation génétique entre 
populations.  Les calculs de DSnb sont détaillés dans (Nei, 1978). La distance génétique de 
Reynolds (DR) est bien adaptée pour estimer la différenciation génétique entre populations 
faiblement différenciées à priori (Reynolds et al., 1983) : 
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 𝐷R = − ln(1 −  𝐹ST) où FST par paire de populations est estimé à partir de Θ (Weir & 
Cockerham, 1984).  
Les matrices de distances DSnb et DR par paire de populations ont été estimées respectivement 
par les logiciels SPAGeDi- version 1.4 (Hardy & Vekemans, 2013) et Populations- version 
1.2.32 (Langella, 1999). 
 Fux génique ou nombre de migrants par génération 
Selon Rousset (2004), FST peut être défini en fonction des probabilités d’identité à partir de la 
formule suivante : 
𝑭𝐒𝐓 =  
𝓠𝐒 −  𝓠𝐓
𝟏 −  𝓠𝐓
 
 𝓠𝐒 Correspond à la probabilité de tirer deux allèles identiques d’un même locus de deux 
individus différents de la même sous-population et 𝓠𝐓 correspond à la probabilité de tirer deux 
allèles identiques de deux individus de deux sous-populations différentes. Ainsi, à partir de cette 
formule de FST, le flux génique (Nm) peut être inféré selon le modèle en îles
38.  FST devient égal 
à 𝒬S lorsque le nombre de sous-populations n est suffisamment grand : 𝒬T =  1 𝑛⁄ ≈ 0 qui 
conduit directement à ce que FST = 𝒬S  
Selon De Meeûs (2012), nous pouvons poser à la génération t + 1 :  
𝓠𝐒 (𝒕+𝟏) = (𝟏 − 𝒎)
𝟐 [ 𝓠𝑺 (𝒕) + (𝟏 −  𝓠𝑺 (𝒕))]  
𝟏
𝟐𝑵
 
A l’équilibre mutation et dérive, cette précédente relation devient :  
𝓠𝐒 (𝒕+𝟏) =   𝓠𝑺 (𝒕) =  
(𝟏 − 𝒎)𝟐
𝟐𝑵
𝟏 − (𝟏 − 𝒎)𝟐 +  
(𝟏 − 𝒎)𝟐
𝟐𝑵
 
Ce qui donne :  
 𝓠𝑺 (𝒕) =  
(𝟏 − 𝒎)𝟐 
𝟐𝑵𝒎(𝟐 − 𝒎) + 𝟏 − 𝟐𝒎 +  𝒎𝟐
 
Sachant que m est suffisamment petit, peut être négligé devant 1. Comme, 𝑭𝑺𝑻 = 𝓠𝐒, FST prend 
la formule suivante :  
                                                     
38 Modèle théorique de population structurée en n dèmes (unité démographique d’individus appartenant à la même 
unité de reproduction en partageant les mêmes paramètres de régulation démographique, synonyme de sous-
populations) de tailles identiques N composée à chaque génération non chevauchante de (1 – m)N individus 
autochtones et de mN individus migrants provenant aléatoirement de n’importe quel des n dèmes.  
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𝑭𝐒𝐓 ≈  
𝟏
𝟒𝑵𝒎 + 𝟏
 
 
A partir de cette formule, nous pouvons déterminer le flux génique (Nm) :  
𝑵𝒎 =  (𝟏 − 𝑭𝐒𝐓) 𝟒𝑭𝐒𝐓⁄  
Si les allèles sont affectés par un taux de mutation constant u, correspondant au modèle IAM39 
(De Meeûs, 2012), alors le flux génique devient :  
𝑵𝒎 =  [(𝟏 𝑭𝐒𝐓) − 𝟏 − 𝟒𝑵𝒖]/𝟒⁄  
N représente la taille efficace de la population ; m, le taux de migration ; u, le taux de mutation, 
Nm le flux génique ou le nombre de migrants par génération.  
Nm est calculé en utilisant le Θ de Weir & Cockerham (1984). Les valeurs de Nm par locus au 
sein de la population totale sont calculées avec le logiciel GenAlEx version 6.5 (Paekall & 
Smouse, 2002). Les valeurs de Nm par paire de populations sont calculées avec le logiciel 
Genetix version 4.05.2 (Belkhir et al., 2004). 
 Classification ascendante hiérarchique : la CAH est juste une synthèse imagée de 
l’ensemble des statistiques utilisées de la différenciation génétique. La distance de corrélation 
utilisant la méthode de cluster de Ward D2 a été utilisée pour tracer le dendrogramme. Les 
dendrogrammes ont été tracés avec le logiciel R version 3.2.3 (Bloomfield, 2014).  
III.1.3.3.2. Structuration génétique et facteurs de différenciation 
III.1.3.3.2.1. Reconstructions phylogénétiques 
Les reconstructions phylogénétiques ont été réalisées avec la distance de Cavalli-Sforza & 
Edwards (1967). Cette distance est obtenue avec le meilleur logarithme qui offre la typologie 
phylogénétique la plus correcte sous les modèles SMM40 et IAM41 (Nei & Takezaki, 1994). Les 
Dendrogrammes ont été obtenus avec la méthode de Neighbor Joining (Saitou & Nei, 1987) qui 
est la seule méthode basée sur la matrice de distances génétiques, nous offrant la possibilité 
d’intégrer des modèles de changement évolutifs. Les dendrogrammes ont été générés par le 
logiciel Populations version 1.2.32 (Langella, 1999) et visualisés avec le logiciel FigTree version 
1.4.2 (Rambaut, 2014).  
                                                     
39 Infinite allele model (IAM) : modèle de mutation où chaque mutation génère un nouvel allèle qui n’existait pas 
au paravent dans la population, et qui sera définitivement perdu s’il disparaît.  IAM ne permet aucune homoplasie.  
40 Stepwise Mutation Model : où la mutation ne peut que se faire par ajout ou suppression d'un motif nucléique.  
41 Infinite Allele Model : où le nombre de mutations d'un locus est illimité  
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III.1.3.3.2.2. Sources de la variance moléculaire 
Quatre niveaux hiérarchiques de différenciation génétique sont observés. Ainsi, l’analyse de la 
variance moléculaire (AMOVA – Analysis Molecular of variance), basée sur l’approche 
permutation non-paramétrique  (Excoffier et al., 1992) par l’interprétation des F-statistiques 
(Weir & Cockerham, 1984), maximise la variance génétique totale associée à la différence entre 
groupes (FCT - 1
er niveau hiérarchique), entre populations au sein d’un groupe (FSC - 2
ème niveau 
hiérarchique), entre individus au sein d’une population (FIS - 3
ème niveau hiérarchique) et au sein 
des individus (FIT - 4
ème niveau hiérarchique). Sous l’hypothèse nulle (H0) que tous les individus 
appartiennent à la même unité populationnelle, la P-value de l’écart entre l’hypothèse alternative 
(H1) et H0 est obtenue suite à une randomisation de 2024 permutations. Le test d’AMOVA a été 
réalisé avec le logiciel Arlequin 3.5.2.2 (Excoffier & Lischer, 2010). 
III.1.3.3.2.3. Isolement par distance 
L’isolement génétique des populations Ouest-africaines par la distance géographique a été testé 
en utilisant un modèle de régression linéaire standard de Slatkin, où FST / 1-FST de toutes les 
combinaisons possibles est régressé sur des distances géographiques logarithmiques linéaires par 
paire de populations (Rousset, 1997). Des tests d’évaluation de la significativité du lien linéaire 
entre les distances géographiques et les distances génétiques ont été réalisés sous R version 3.2.3 
(Bloomfield, 2014). Les distances génétiques sont totalement indépendantes des distances 
géographiques, ce qui vérifie la 1ère condition de validité de l’utilisation du modèle linéaire – lm. 
Ensuite, le test de Shapiro-Wilk a permis de vérifier la normalité des résidus (1ère loi de validité 
de l’utilisation du modèle linéaire – lm). Et finalement l’homogénéité de la distribution des 
résidus (variance constante) a été testée. La régression a été réalisée selon le modèle de Pearson. 
Comme tout autre test d’ajustement, la non significativité de la valeur de R2 de Pearson (P-value 
> α) confirme l’hypothèse nulle selon laquelle il n’y a pas d’isolement génétique des populations 
Ouest-africaines par la distance géographique. Une valeur de R2 de Pearson significativement 
positive stipule que les populations les plus géographiquement éloignées sont génétiquement les 
plus différentes. Les matrices de distances génétiques (FST / 1-FST) et de distances géographiques 
ont été obtenues avec le logiciel SPAGeDi- version 1.4 (Hardy & Vekemans, 2013). La 
régression linéaire de Pearson et le graphique de corrélation ont été réalisés avec le logiciel R 
version 3.2.3 (Bloomfield, 2014). 
III.1.3.3.2.4. Analyse factorielle de Correspondance.  
L’analyse factorielle des correspondances (AFC) est effectuée pour visualiser les relations entre 
individus de différentes populations à partir des données et tester d’éventuelles similarités 
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génétiques entre les populations. C’est une méthode d’analyse multivariée qui considère les 
allèles des populations comme des variables (Hoda & Marsan, 2012). Comme les analyses 
factorielles précédentes, l’AFC cherche à détecter les proximités entre les individus. L’AFC 
permet de visualiser, dans un espace de représentation commun aux variables et aux individus, 
des liaisons sur un ou plusieurs plans factoriels dont chacun des axes qui forment cet espace porte 
une part dans l’inertie totale. Ainsi, à partir des données nominales (fréquences alléliques), la 
représentation graphique est produite avec le programme Genetix version 4.05.2 (Belkhir et al., 
2004), afin d’estimer la répartition de la diversité génétique des populations et à visualiser leur 
degrés d’admixture génétique entre elles. 
III.1.3.4. Structure génétique des populations 
Différentes approches ont été utilisées pour inférer la structure génétique des populations. 
III.1.3.4.1. Assignation génétique des individus Ouest-africains  
Le test d’assignation des individus confirme ou infirme l’appartenance de chacun d’eux à sa 
population d’origine. Ainsi, le test calcule une probabilité d’appartenance pour chaque individu 
par rapport à chacune des populations échantillonnées. Le calcul de cette probabilité est basé sur 
la méthode de fréquences alléliques de Paetkau et al. (2004). En principe, l’approche simulation-
affectation proposée par Paetkau et al. (2004) calcule, selon la technique de rééchantillonnage 
de Monte Carlo, la probabilité selon laquelle un individu appartient à une population en simulant 
10 000 individus. Le seuil du P-value est fixé selon le seuil d’exclusion de 0,01. Un individu est 
considéré comme étant correctement assigné à une population lorsqu’il est exclu de toutes les 
autres avec une probabilité très significative (p<0,01), sauf celle dont il est originaire. Le test 
d'assignation des individus dans leurs populations à posteriori par rapport à leur population à 
priori est réalisé par le logiciel GeneClass version 2.0 (Piry et al., 2004) afin de déterminer la 
probabilité d'appartenance d'un individu à sa population source selon leur similarité génétique. 
Le seuil d’affectation des scores le plus sévère a été fixé à (1%).  
III.1.3.4.2. Inférence bayésienne de la structure génétique des populations 
En analyse des données, deux catégories d’interprétations de la probabilité sont utilisées à savoir 
la fréquence relative utilisée notamment pour affilier des erreurs statistiques aux mesures et la 
probabilité subjective utilisée pour quantifier les imprécisions systématiques (Cowan, 1997). La 
probabilité d’un quelconque évènement mesurable désigne, dans l’approche fréquentiste, la 
fréquence relative avec laquelle l’événement apparaît suite à plusieurs randomisations. Par 
contre, dans l’approche bayésienne, cette probabilité, associée dès le départ à une hypothèse, est 
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interprétée comme le degré de confiance associée à cette hypothèse. La démarche qui permet de 
calculer la probabilité d’une hypothèse selon l’approche de Bayes s’intitule inférence bayésienne. 
Dans le but d’inférer la structure génétique des populations à partir des données génétiques sous 
la forme de marqueurs non associés (indépendants), le programme STRUCTURE 2.3.4 
(Pritchard et al., 2000), implantant dans ce sens une méthode de clustering basée sur l’inférence 
bayésienne, a été utilisé. Ce programme a pour objectif de rassembler les individus en 
populations génétiques (clusters), sur la base de leur génotype soumis, mais également d’estimer 
leur degré d’introgression. Le programme STRUCTURE considère tout d’abord l’hypothèse 
selon laquelle toutes les populations inférées sont en équilibre de Hardy-Weinberg et ensuite 
l’hypothèse selon laquelle tous les loci sont en équilibre de liaison au sein des populations.   
A la fin de la programmation, sachant que chaque individu est la composition des différents 
groupes génétiques dont chacun des K groupes a une proportion spécifique au sein de l’individu 
(Pritchard et al., 2000), STRUCTURE assigne chaque individu au cluster qui a la plus grande 
part dans le génotype de l’individu. STRUCTURE utilise le principe de Monte Carlo par Chaines 
de Markov (MCMC42). Lors de l’implémentation des algorithmes MCMC dans le programme, 
plusieurs aspects surviennent au cours de la programmation tels que l’influence du point de 
départ de la chaîne (ce qui conduit à une phase de burn-in), le choix de la probabilité de transition, 
le taux de convergence, etc. Le programme STRUCTURE implémente quatre modèles de base 
pour l’ascendance d’un individu : le modèle sans introgression (no ad mixture model), le modèle 
avec introgression (ad mixture model), le modèle chromosomique avec recombinaison (linkage 
model) et le modèle avec dérive (using prior population information). Sous hypothèses des 
populations en équilibre de Hardy-Weinberg et des loci en équilibre de liaison, le modèle 
chromosomique avec recombinaison et celui avec dérive ne sont pas utilisés lors de la 
programmation. Tout compte fait, c’est le modèle avec introgression dont les différents allèles 
d’un individu peuvent être hérités de différentes populations, qui a été utilisé pour inférer la 
structure génétique des populations. De ce fait, nous nous sommes intéressés à la proportion Q43 
des allèles d’un individu provenant du groupe génétique ou cluster (K). Le résultat délivré par 
                                                     
42 Une chaîne de Markov est une séquence de variables aléatoires telle que la valeur suivante ou état de la séquence 
dépend uniquement de l’état présent et non des états passés (absence de «mémoire») (Neal, 1993).  
L’idée sous-jacente aux MCMC est qu’une chaîne de Markov, prenant la forme d’une marche guidée à travers 
l’espace multidimensionnel des paramètres, peut être utilisée pour estimer une distribution de probabilité en 
échantillonnant les valeurs de ces paramètres de façon périodique. L’approximation de la distribution sera d’autant 
plus exacte que le nombre de pas effectués par la chaîne de Markov sera élevé (Lewis, 2001). 
43 Vecteur multidimensionnel qui représente la proportion d’ascendance pour tous les membres d’une population. 
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STRUCTURE est alors l’estimation moyenne à posteriori de ces différentes proportions. Le 
modèle des fréquences alléliques corrélées a été utilisé lors de la programmation afin d’offrir aux 
individus de chaque population une ascendance mixte (Falush et al., 2003). Après avoir 
paramétré le programme, un nombre pré-assigné de clusters (K : 2 < K ≥ 10) a été soumis à 
priori au logiciel durant la programmation qui, à son terme, calcule le logarithme népérien (ln) 
de la probabilité à postériori (P) de chacun des K clusters dans chacune des populations en 
fonction de la composition génotypique observée (G) de chacune d’elles : 𝐥 𝐧(𝐏( 𝐊 ∣ 𝐆 )). Les 
données soumises au programme STRUCTURE sont constituées d’individus alloués à leur 
propre population à priori. Les probabilités postérieures de K (lnL : log likelihood) ont été 
obtenues avec les paramètres suivants : 104 itérations de période d’allumage (burn-in) et 106 de 
chaines de Markov (MCMC). Chaque cluster est répliqué 10 fois (10 runs) dans le but de rendre 
plus robustes les probabilités postérieures et de vérifier la redondance des résultats. A la fin de 
la programmation, les résultats obtenus sont soumis à un programme en ligne STRUCTURE 
Harvester (Earl & VonHoldt, 2012). Ce dernier détermine, selon la procédure d’Evanno (Evanno 
et al., 2005), le nombre de clusters (K) qui correspond le mieux aux données. La méthode 
d’Evanno, la plus utilisée et la plus récente, désigne le K le plus vraisemblant aux données celui 
qui a la probabilité postérieure (Ln’(K)) maximale, le K qui correspond sur la figure à la 
distribution modale maximale des valeurs de DeltaK (ΔK). Par la méthode de vraisemblance, le 
meilleur K correspond à celui qui a la vraisemblance moyenne (L(K)) maximale (Evanno et al., 
2005). Pour le K le plus probable, les statistiques suivantes ont été calculées : L’index de 
différenciation moyen de chaque groupe (FST), la distance nucléotidique nette entre groupe 
(Dist_Nuc), la probabilité d’appartenance de chaque population à chaque groupe génétique et le 
pourcentage d’individus assignés à chaque groupe génétique pour chaque population assignée. 
Ce dernier paramètre a été récapitulé sur une carte géoréférencée afin de visualiser la réparation 
des différents groupes génétiques dans les différentions zones Ouest-africaines (pays, zones 
bioclimatiques, sous-espaces d’échanges céréaliers).  
En Pratique, après assignation des individus de chaque population dans chacun des groupes 
génétiques (clusters), chaque population a son génotype selon les pourcentages d’appartenance 
de ses individus à chacun de ces groupes. Sachant que le génotype de chaque groupe a sa part 
dans le génotype de l’individu, chaque individu a été structuré suivant le génotype majoritaire 
avec un taux d’introgression des génotypes minoritaires. Par la suite, chaque population a été 
structurée suivant le génotype majoritaire de ses individus et les génotypes minoritaires ont été 
considérés comme des introgressions.  
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III.2. Résultats et discussion 
III.2.1. Résultats 
III.2.1.1. Erreurs techniques et leurs impacts sur la Panmixie 
Après séquençage des produits PCR, la migration sur gel acrylamide a révélé pour chacune des 
populations des profils alléliques de neuf marqueurs à savoir Tca_4.3, Tca_3.1, Tca_3.2, 
Tca_5.1, Tca_5.8, Tca_5.5, Tca_6.19, Tca_9.2 et Tca_9.4. Aucun allèle n’a pu être amplifié pour 
le marqueur Tca_6.1. L’analyse sous Micro-Checker n’a révélé aucun Stuttering, ni de Dropout 
pour l’ensemble des loci et aucun allèle nul pour les loci Tca_6.19M et Tca_5.5R (Tableau XIX).  
Suite à la comparaison entre proportions de blancs observés et attendus sous la double hypothèse 
nulle qu’il y a panmixie et que les allèles nuls expliquent en partie les fortes valeurs de FIS, avec 
des P-values non significatives, plus de blancs observés qu’attendus pour les loci Tca_5.1M, 
Tca_5.5M, Tca_4.3R, Tca_3.1R, Tca_5.1R, Tca_6.19R, Tca_9.2R a été observé (Tableau XIX).  
Tableau XIX : Synthèse des résultats de Micro-Checker pour tous les loci chez toutes les populations 
Ouest-africaines et test d’impact des blancs sur la panmixie 
 Locus Nul Stuttering Dropout Blanc OBS. N' PropATT P-value Décision 
Mil 
Tca_4.3M oui non non 2 107 0,066 0,025 * 
Tca_3.1M oui non non 1 106 0,063 0,008 ** 
Tca_3.2M oui non non 1 106 0,073 0,003 ** 
Tca_5.1M oui non non 2 107 0,014 0,812 NS 
Tca_5.5M oui non non 5 110 0,060 0,341 NS 
Tca_5.8M oui non non 2 107 0,058 0,048 * 
Tca_6.19M non non non 0 ----- ------- ------- ---- 
Tca_9.2M oui non non 3 108 0,105 0,003 * 
Tca_9.4M oui non non 2 107 0,117 1,853e-04 *** 
Riz 
Tca_4.3R oui non non 3 107 0,039 0,395 NS 
Tca_3.1R oui non non 1 106 0,012 0,620 NS 
Tca_3.2R oui non non 1 106 0,091 4,55e-04 *** 
Tca_5.1R oui non non 1 107 0,018 0,429 NS 
Tca_5.5R non non non 0 ----- ------- ------- ---- 
Tca_5.8R oui non non 1 107 0,066 0,006 ** 
Tca_6.19R oui non non 1 105 0,027 0,2243 NS 
Tca_9.2R oui non non 1 108 0,038 0,07705 NS 
Tca_9.4R oui non non 1 107 0,129 6,46e-06 *** 
Les lettres R (riz) et M (mil) en bas-exposant des loci spécifient le support alimentaire de l’individu sur 
lequel le locus a été séquencé. 
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III.2.1.2. Variabilité et équilibre génétique 
III.2.1.2.1. Variabilité et équilibre génétique de chaque locus  
Au seuil de confiance le plus critique (0,01), tous les loci sont polymorphes avec un indice de 
polymorphisme égal à 1. Pour chaque locus, 105 individus ont été génotypés. Les loci se sont 
exprimés à intervalle de 95 à 100% des individus de la population totale. Le nombre moyen 
d’allèles et la richesse allélique indiquent une forte diversité génétique entre loci (Tableau XX). 
Le nombre d’allèles par locus varie de 4 (Tca_3.1R-M) à 20 (Tca_6.19M et Tca_5.5R), pour des 
nombres moyens de 12,13M et 11,4R. Les loci Tca_5.5R-M et Tca_5.8R ont les richesses alléliques 
les plus élevées (12,886 pour Tca_5.5M et 11,384 pour Tca_5.5R ; 11,200 pour Tca_5.8R) et 
Tca_3.1 a la richesse allélique la plus petite (3,981 pour Tca_3.1M et 3,975 pour Tca_3.1R), pour 
des richesses moyennes de 8,482M et 8,293R (Tableau XX). 
111 allèles pour l’ensemble des loci sont identifiés sur les individus issus du mil et 103 
sur ceux issus du riz. La population du Mali a le plus grand nombre d’allèles (64 allèles pour la 
population trophique mil et 69 allèles pour la population trophique riz) (Tableau XXI). Les 
nombres d’allèles les plus faibles sont enregistrés en GambieM (52), R_GuinéeM (53) et NigerR 
(51). Mali reste la population qui enregistre la richesse allélique la plus grande (7,568 et 7,013 
respectivement pour les populations trophiques mil et riz). Les plus faibles richesses alléliques 
sont enregistrées en G_BissauM (6,642) et GambieR (5,717) (Tableau XXI).  
L’hétérozygotie attendue sous l’équilibre de Hardy-Weinberg est significativement 
supérieure à l’hétérozygotie observée pour chacun des loci analysés sur l’ensemble des 
populations (Tableau XX). Cette différence significative pour chaque locus est associée à sa 
déviation significative de l’équilibre de H-W de ce locus et, significativement, à des fortes 
valeurs de FIS, à l’exception du locus Tca_5.1M (FIS faible et non significatif et l’hétérozygotie 
observée la plus forte HOBS = 0,748). Tous les loci ont des PIC supérieurs à 0,5 (Tableau XX). 
Les plus forts PIC avoisinant 1 sont notés pour les loci Tca_5.5M (0,91) et Tca_5.8R (0,90).  
Tous les loci qui s’écartent de l’équilibre de H-W ont soit des valeurs de FIS positivement 
proches de 0 ou négatives (Tca_5.1M en Gambie et en Guinée Bissau, Tca_4.3M au Niger, 
Tca_5.1R au Burkina, Tca_5.5R en Gambie et Tca_3.1R au  Mali). Les loci associés à des valeurs 
de FIS négatives sont en excès d’hétérozygotes (HOBS > HNB) (Tableaux XXII & XXIII).
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Tableau XX : Hétérozygotie, coefficient de consanguinité, contenu informatif de polymorphisme et équilibre de H-W de chaque locus dans la population totale. 
Mil 
Locus N Na Rt HOBS HNB FIS PIC Test E. H-W  
Tca_4.3M 103 / 98%  6 5,258 0,262 ± 0,176 0,575 ± 0,120 0,5536*** 0,579 Sign*** 
Tca_3.1M 104 / 99%  4 3,981 0,212 ± 0,170 0,559 ± 0,156 0,6312*** 0,659 Sign** 
Tca_3.2M 104 / 98%  8 6,285 0,298 ± 0,166 0,727 ± 0,045 0,5983*** 0,714 Sign** 
Tca_5.1M 103 / 98% 17 10,061 0,748 ± 0,135 0,784 ± 0,050 0,0473NS 0,800 Sign** 
Tca_5.5M 100 / 95% 19 12,886 0,560 ± 0,134 0,877 ± 0,044 0,3704*** 0,910 Sign*** 
Tca_5.8M 103 / 98% 16 9,898 0,447 ± 0,098 0,845 ± 0,023 0,4809*** 0,873 Sign*** 
Tca_6.19M 105 / 100% 20 11,910 0,457 ± 0,161 0,871 ± 0,042 0,4839*** 0,895 Sign*** 
Tca_9.2M 102 / 97% 11 7,448 0,282 ± 0,168 0,768 ± 0,081 0,6384*** 0,798 Sign** 
Tca_9.4M 103 / 98% 10 8,612 0,284 ± 0,106 0,766 ± 0,093 0,7413*** 0,851 Sign*** 
Tous les loci M 927 / 98% 111 8,482 0,350 ± 0,140 0,752 ± 0,117 0,4967*** 0,790 Sign*** 
 Riz 
Locus N Na Rt HO HE FIS PIC Test E, H-W 
Tca_4.3R 102 / 97%  5  4,572 0,451 ± 0,082 0,713 ± 0,071 0,3545*** 0,653 Sign ** 
Tca_3.1R 104 / 99%  4  3,975 0,481 ± 0,060 0,862 ± 0,046 0,2077** 0,649 Sign ** 
Tca_3.2R 104 / 99%  9  6,155 0,212 ± 0,116 0,830 ± 0,079 0,7107*** 0,742 Sign *** 
Tca_5.1R 104 / 99% 16 10,913 0,673 ± 0,102 0,825 ± 0,054 0,2251*** 0,870 Sign ** 
Tca_5.5R 105 / 100% 20 11,384 0,571 ± 0,138 0,794 ± 0,051 0,3193*** 0,891 Sign *** 
Tca_5.8R 104 / 99% 14 11,200 0,394 ± 0,138 0,829 ± 0,039 0,5313*** 0,901 Sign *** 
Tca_6.19R 104 / 99% 12  8,887 0,596 ± 0,181 0,826 ± 0,054 0,2561*** 0,850 Sign ** 
Tca_9.2R 104 / 99% 11  8,576 0,490 ± 0 ,111 0,713 ± 0,071 0,4167*** 0,863 Sign *** 
Tca_9.4R 104 / 99% 12  8,974 0,154 ± 0,108 0,862 ± 0,046 0,8191*** 0,857 Sign *** 
Tous les loci R 925 / 99% 103 8,293 0,447 ± 0,172 0,834 ± 0,048 0,4318*** 0,808 Sign *** 
N représente le nombre d’individus chez lesquels le locus s’est exprimé ; HOBS et HNB représentent respectivement les hétérozygoties observées et attendues non 
biaisées sous l’équilibre de H-W ; FIS représente le coefficient de consanguinité selon Weir et Cockerham (1984) : les valeurs de FIS de la population globale sont 
considérées comme significatives que lorsque les P-values issues de la randomisation sont inférieures ou égales à 0,05, * => 0,05 ≤P ≤ 0,01, ** => 0,01 ≤P ≤ 
0,001, *** => P < 0,01 ; PIC représente le contenu informatif de polymorphisme ; le test de l’équilibre de H-W de chaque locus : Sign => test significatif donc 
H0 (le locus suit le modèle de Hardy-Weinberg) est rejetée et H1 (le locus ne suit pas le modèle de Hardy-Weinberg) est acceptée, ** => P < 0,001 et *** => P 
hautement significative ;  Les lettres R (riz) et M (mil) en bas-exposant des loci spécifient le support alimentaire de l’individu sur lequel le locus a été séquencé.  
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Tableau XXI : Nombre d’allèles et richesse allélique de chaque locus au sein de chaque population et de la population totale 
 
 Na  Rt 
Locus Burkina Gambie R, Guinée G, Bissau Niger Mali Sénégal  Burkina Gambie R, Guinée G, Bissau Niger Mali Sénégal 
Mil 
Tca_4.3M 5 4 4 4 4 5 4  3,000 3,995 5,000 3,998 2,000 4,000 3,931 
Tca_3.1M 3 3 4 4 4 3 4  2,000 2,000 4,000 4,000 2,000 4,000 3,931 
Tca_3.2M 4 6 4 5 5 6 4  4,998 6,000 4,000 5,000 3,998 3,998 3,000 
Tca_5.1M 9 6 10 8 10 7 11  11,000 5,929 6,929 6,862 6,000 8,795 5,000 
Tca_5.5M 13 4 8 7 8 13 8  8,926 8,000 10,000 10,000 7,000 13,000 10,86 
Tca_5.8M 7 5 5 11 7 7 9  7,864 7,864 6,867 7,993 9,000 8,798 7,000 
Tca_6.19M 8 9 6 4 7 7 6  8,926 10,595 12,595 8,924 7,800 12,655 7,8000 
Tca_9.2M 7 9 5 7 7 7 7  4,000 3,000 7,000 6,000 7,931 6,867 3,933 
Tca_9.4M 5 6 7 7 7 9 8  3,000 5,931 4,998 7,000 5,000 6,000 6,993 
Tous les loci M 61 52 53 57 59 64 61  5,968 5,924 6,821 6,642 5,637 7,568 5,828 
  Na  Rt 
  Locus Burkina Gambie R, Guinée G, Bissau Niger Mali Sénégal  Burkina Gambie R, Guinée G, Bissau Niger Mali Sénégal 
Riz 
Tca_4.3R 3 4 5 4 2 4 4  5,000 4,000 4,000 4,000 3,998 4,998 4,000 
Tca_3.1R 2 2 4 4 2 4 4  3,000 3,000 3,998 3,933 3,931 3,000 4,000 
Tca_3.2R 5 6 4 5 4 4 3  3,998 5,929 3,998 4,931 4,998 5,867 4,000 
Tca_5.1R 11 6 7 7 6 9 5  8,798 5,931 10,000 7,931 9,86 6,931 10,726 
Tca_5.5R 9 8 10 10 7 13 11  12,529 3,998 7,86 6,862 7,931 12,595 7,926 
Tca_5.8R 8 8 7 8 9 9 7  6,998 5,000 5,000 10,726 6,864 6,931 8,86 
Tca_6.19R 9 11 13 9 8 13 8  7,867 8,729 5,995 4,000 6,931 7,000 5,867 
Tca_9.2R 4 3 7 6 8 7 4  6,798 9,000 5,000 6,998 6,993 6,931 6,995 
Tca_9.4R 3 6 5 7 5 6 7  4,995 5,867 6,864 6,995 7,000 8,86 7,993 
Tous les loci R 54 54 62 60 51 69 53  6,665 5,717 5,857 6,264 6,501 7,013 6,707 
Na : nombre d’allèles de chaque locus ; Rt : Richesse allélique de chaque locus. Les lettres R (riz) et M (mil) en bas-exposant des loci spécifient le support 
alimentaire de l’individu sur lequel le locus a été séquencé. 
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Tableau XXII : Équilibre de H-W et coefficient de consanguinité par locus et par population 
  Burkina Gambie R, Guinée G, Bissau Niger Mali Sénégal 
 Locus E_H-W FIS E_H-W FIS E_H-W FIS E_H-W FIS E_H-W FIS E_H-W FIS E_H-W FIS 
Mil 
Tca_4.3M Sign* 0,58511 Sign* 0,64706 Sign*** 0,82875 Sign*** 0,81699 NS -0,16667 NS 0,17273 Sign* 0,70681 
Tca_3.1M Sign* 0,87273 Sign 0,61468 Sign** 0,63987 Sign*** 0,73077 Sign** 1,00000 Sign 0,24068 Sign* 0,51163 
Tca_3.2M Sign** 0,48308 Sign*** 0,71533 Sign*** 0,72185 Sign 0,34311 Sign* 0,35099 Sign*** 0,81935 Sign*** 0,80420 
Tca_5.1M NS 0,13907 NS -0,23390 NS 0,04644 NS -0,27687 NS 0,18182 Sign* 0,37604 NS 0,02890 
Tca_5.5M Sign* 0,37255 Sign* 0,17460 Sign*** 0,52870 Sign 0,22849 Sign** 0,56522 Sign* 0,37725 Sign** 0,35878 
Tca_5.8M Sign*** 0,53073 Sign*** 0,69482 Sign* 0,53203 Sign*** 0,39785 Sign** 0,42587 Sign** 0,38630 Sign* 0,38514 
Tca_6.19M Sign*** 0,63446 Sign** 0,46594 Sign* 0,28205 Sign*** 0,77719 NS 0,25444 Sign** 0,42268 Sign** 0,53463 
Tca_9.2M Sign*** 0,64217 Sign*** 0,89167 Sign*** 0,74593 Sign*** 0,64626 Sign*** 0,47170 Sign 0,36182 Sign*** 0,81639 
Tca_9.4M Sign* 0,38679  Sign*** 0,74233 Sign*** 0,82822 Sign*** 0,91875 Sign*** 0,75000 Sign 0,61219 Sign*** 0,84046 
 
  Burkina Gambie R, Guinée G, Bissau Niger Mali Sénégal 
 Locus E_H-W FIS E_H-W FIS E_H-W FIS E_H-W FIS E_H-W FIS E_H-W FIS E_H-W FIS 
Riz 
Tca_4.3R Sign* 0,41964 Sign* 0,22388 NS 0,27200 Sign** 0,45277 NS 0,37546   Sign* 0,49245 Sign 0,22491 
Tca_3.1R Sign* 0,12500 NS 0,20000 NS  0,25333 NS 0,18545 NS 0,34630 NS -0,11443 Sign 0,35738 
Tca_3.2R Sign*** 0,78295 Sign*** 0,65325 Sign*** 1,00000 Sign*** 0,61905 Sign*** 0,75148 Sign*** 0,67536 Sign* 0,48413 
Tca_5.1R NS -0,00831 NS 0,15152 Sign* 0,37538 NS 0,16076 Sign** 0,34204 Sign 0,27794 Sign 0,26509 
Tca_5.5R Sign* 0,26316 NS -0,04054 Sign*** 0,59654 Sign 0,38941  Sign* 0,39623 Sign*** 0,35878 Sign 0,22222 
Tca_5.8R Sign* 0,77660 Sign*** 0,72143 Sign* 0,50000 Sign*** 0,56250 Sign* 0,41141 Sign 0,36723 Sign 0,38630 
Tca_6.19R Sign* 0,00546 Sign** 0,17889 Sign 0,24096 Sign 0,37580 NS 0,20228 Sign** 0,65333 NS 0,17915 
Tca_9.2R Sign* 0,49398 Sign 0,33758 Sign*** 0,57576 Sign** 0,54348 Sign 0,30000 Sign* 0,36544 Sign*** 0,31335 
Tca_9.4R Sign*** 1,00000 Sign*** 0,67059 Sign*** 0,67908 Sign*** 0,77174 Sign*** 0,75549 Sign*** 0,92632 Sign*** 0,92632 
FIS représente le coefficient de consanguinité selon Weir et Cockerham (1984) : les valeurs de FIS de la population globale sont considérées comme significatives 
que lorsque les P-values issues de la randomisation sont inférieures ou égales à 0,05, * => 0,05 ≤P ≤ 0,01, ** => 0,01 ≤P ≤ 0,001, *** => P < 0,001 ; le test de 
l’équilibre de H-W de chaque locus : Sign => test significatif donc H0 (le locus suit le modèle de Hardy-Weinberg) est rejetée et H1 (le locus ne suit pas le modèle 
de Hardy-Weinberg) est acceptée, ** => P < 0,001 et *** => P hautement significative ;  Les lettres R (riz) et M (mil) en bas-exposant des loci spécifient le 
support alimentaire de l’individu sur lequel le locus a été séquencé.  
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Tableau XXIII : Hétérozygoties par locus et par population. 
 
 HOBS  HNB 
Locus Burkina Gambie R, Guinée G, Bissau Niger Mali Sénégal  Burkina Gambie R, Guinée G, Bissau Niger Mali Sénégal 
Mil 
Tca_4.3M 0,2143 0,2000 0,1333 0,1333 0,5333 0,5000 0,1333  0,5053 0,5540 0,7563 0,7080 0,4598 0,6005 0,4437 
Tca_3.1M 0,0667 0,2000 0,2667 0,2000 0,0000 0,5333 0,2000  0,5080 0,5080 0,7241 0,7241 0,3492 0,6966 0,4023 
Tca_3.2M 0,4000 0,2143 0,2000 0,5333 0,4667 0,1333 0,1333  0,7609 0,7328 0,7011 0,8023 0,7103    0,7172 0,6621 
Tca_5.1M 0,7143 0,8667 0,7678 0,9333 0,6429 0,5333 0,8000  0,8254 0,7080 0,7333 0,7379 0,7804 0,8437 0,8230 
Tca_5.5M 0,5333 0,7143 0,4286 0,7143 0,3571 0,5714 0,6000  0,8391 0,8598 0,8915 0,9180 0,8042 0,9048 0,9241 
Tca_5.8M 0,4000 0,2667 0,4000 0,5333 0,5000 0,5333 0,5000  0,8368 0,8529 0,8391 0,8736 0,8571 0,8575 0,8016 
Tca_6.19M 0,3333 0,4667 0,6667 0,2000 0,6000  0,5333 0,4000  0,8920 0,8598 0,9195 0,8736 0,7977 0,9103 0,8437 
Tca_9.2M 0,2667 0,0714 0,2143 0,2857 0,4667 0,5333 0,1333  0,7287 0,6376 0,8201 0,7884 0,8690 0,8253 0,7057 
Tca_9.4M 0,3571 0,2000 0,1333 0,0714 0,2000 0,3333 0,1333  0,5741 0,7563 0,7540 0,8492 0,7793 0,8414 0,8115 
  HOBS  HNB  
  Locus Burkina Gambie R, Guinée G, Bissau Niger Mali Sénégal  Burkina Gambie R, Guinée G, Bissau Niger Mali Sénégal 
Riz 
Tca_4.3R 0,3571 0,5714 0,5000 0,4000 0,4000 0,4000 0,5333  0,6058 0,7302 0,6799 0,7195 0,6322 0,7747 0,6828 
Tca_3.1R 0,5000 0,5333 0,4000 0,5333 0,4000 0,5333 0,4667  0,5688 0,6621 0,5310 0,6506 0,6046 0,4805 0,7172 
Tca_3.2R 0,1333 0,2667 0,0000 0,2667 0,2000 0,2667 0,3571  0,5977 0,7517 0,6897 0,6851 0,7839 0,8023 0,6799 
Tca_5.1R 0,8667 0,6667 0,5714 0,7333 0,6000 0,6000 0,6667  0,8598 0,7816 0,9021 0,8690 0,9011 0,8230 0,8989 
Tca_5.5R 0,6667 0,7333 0,3333 0,4667 0,5333 0,6000 0,6667  0,8966 0,7057 0,8092 0,7540 0,8713 0,9241 0,8506 
Tca_5.8R 0,2000 0,2143 0,4000 0,4000 0,4667 0,5333 0,5333  0,8713 0,7487 0,7862 0,8966 0,7816 0,8322 0,8575 
Tca_6.19R 0,8667 0,6667 0,6000 0,4667 0,6667 0,2857 0,6000  0,8713 0,8069 0,7839 0,7379 0,8299 0,8042 0,7264 
Tca_9.2R 0,4000 0,5714 0,3333 0,4000 0,6000 0,5333 0,6000  0,7770 0,8519 0,7701 0,8598 0,8483 0,8299 0,8644 
Tca_9.4R 0,0000 0,2667 0,2667 0,2000 0,2143 0,0667 0,0667  0,7264 0,7908 0,8115 0,8529 0,8519 0,8759 0,8759 
HOBS et HNB représentent respectivement les hétérozygoties observées et attendues non biaisées sous l’équilibre de H-W ; Les lettres R (riz) et M 
(mil) en bas-exposant des loci spécifient le support alimentaire de l’individu sur lequel le locus a été séquencé.  
 Sous l’hypothèse nulle d’un déséquilibre de liaison entre loci pris deux à deux, au seuil de significativité le plus critique (0,001), avec des P-values 
hautement significatives, tous les loci pris deux à deux sont en équilibre de liaison (P-values > 0.000003) (Tableau XXIV).
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Tableau XXIV : Déséquilibre de liaison par paire de loci. Le seuil  ajusté selon la procédure de 
Bonferroni est égal à 0.000139. Une P-value significative équivaut à une P-value   ajusté 
Mil  Riz 
Paires de loci P-values_0,001 Paires de loci P-values_0,001 
Tca_4.3 X Tca_3.1 0.55621 Tca_4.3 X Tca_3.1 0.45445 
Tca_4.3 X Tca_3.2 0.69901 Tca_4.3 X Tca_3.2 0.40009 
Tca_4.3 X Tca_5.1 0.23851 Tca_4.3 X Tca_5.1 0.13184 
Tca_4.3 X Tca_5.5 0.14958 Tca_4.3 X Tca_5.5 0.16663 
Tca_4.3 X Tca_5.8 0.44365 Tca_4.3 X Tca_5.8 0.79462 
Tca_4.3 X Tca_6.19 0.05084 Tca_4.3 X Tca_6.19 0.92756 
Tca_4.3 X Tca_9.2 0.40333 Tca_4.3 X Tca_9.2 0.50583 
Tca_4.3 X Tca_9.4 0.43141 Tca_4.3 X Tca_9.4 0.13046 
Tca_3.1 X Tca_3.2 0.27423 Tca_3.1 X Tca_3.2 0.07355 
Tca_3.1 X Tca_5.1 0.69874 Tca_3.1 X Tca_5.1 0.72994 
Tca_3.1 X Tca_5.5 0.18011 Tca_3.1 X Tca_5.5 0.3867 
Tca_3.1 X Tca_5.8 0.26380 Tca_3.1 X Tca_5.8 0.51457 
Tca_3.1 X Tca_6.19 0.36590 Tca_3.1 X Tca_6.19 0.42847 
Tca_3.1 X Tca_9.2 0.00596 Tca_3.1 X Tca_9.2 0.95487 
Tca_3.1 X Tca_9.4 0.82019 Tca_3.1 X Tca_9.4 0.04989 
Tca_3.2 X Tca_5.1 0.56445 Tca_3.2 X Tca_5.1 0.0708 
Tca_3.2 X Tca_5.5 0.04000 Tca_3.2 X Tca_5.5 0.02562 
Tca_3.2 X Tca_5.8 0.06692 Tca_3.2 X Tca_5.8 0.02664 
Tca_3.2 X Tca_6.19 0.97626 Tca_3.2 X Tca_6.19 0.53469 
Tca_3.2 X Tca_9.2 0.01275 Tca_3.2 X Tca_9.2 0.26825 
Tca_3.2 X Tca_9.4 0.11523 Tca_3.2 X Tca_9.4 0.33593 
Tca_5.1 X Tca_5.5 0.94684 Tca_5.1 X Tca_5.5 0.65163 
Tca_5.1 X Tca_5.8 0.56161 Tca_5.1 X Tca_5.8 0.92558 
Tca_5.1 X Tca_6.19 0.97605 Tca_5.1 X Tca_6.19 0.00559 
Tca_5.1 X Tca_9.2 0.45516 Tca_5.1 X Tca_9.2 0.8616 
Tca_5.1 X Tca_9.4 0.05257 Tca_5.1 X Tca_9.4 0.3008 
Tca_5.5 X Tca_5.8 0.31773 Tca_5.5 X Tca_5.8 0.18417 
Tca_5.5 X Tca_6.19 0.73170 Tca_5.5 X Tca_6.19 0.67456 
Tca_5.5 X Tca_9.2 0.22051 Tca_5.5 X Tca_9.2 0.27339 
Tca_5.5 X Tca_9.4 0.09047 Tca_5.5 X Tca_9.4 0.88758 
Tca_5.8 X Tca_6.19 0.71676 Tca_5.8 X Tca_6.19 0.00083 
Tca_5.8 X Tca_9.2 0.00094 Tca_5.8 X Tca_9.2 0.70229 
Tca_5.8 X Tca_9.4 0.05729 Tca_5.8 X Tca_9.4 0.53374 
Tca_6.19 X Tca_9.2 0.39107 Tca_6.19 X Tca_9.2 0.72073 
Tca_6.19 X Tca_9.4 0.79971 Tca_6.19 X Tca_9.4 0.12045 
Tca_9.2 X Tca_9.4 0.33014 Tca_9.2 X Tca_9.4 0.59764 
 
III.2.1.2.3. Variabilité et équilibre génétique des populations Ouest-africaines 
Pour l’ensemble des loci, toutes les populations Ouest-africaines ainsi que la population totale 
dévient significativement l’équilibre de Hardy-Weinberg. Elles sont en déficit d’hétérozygotes 
(HOBS > HENB) associé à des valeurs de FIS significativement positivement différentes de 0 
(variant de 0,35 (Gambie_riz) à 0,57 (Mali_mil)) (Tableau XXV). Le contenu informatique de 
polymorphisme (PIC) est supérieur à 0,5 dans toutes populations avec des écarts non significatifs 
paire de populations. Les plus forts taux en hétérozygotes sont notés dans les populations de 
G_Bissau (HOBS = 0,400), du Niger (HOBS = 0,418) et du Mali (HOBS = 0,467) pour les individus 
trophiques du mil et dans les populations du Sénégal (HOBS = 0,500) et de la Gambie (HOBS = 
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0,499) pour les individus trophiques du Riz. La plus forte consanguinité est enregistrée dans la 
population de R_Guinée (sur du mil : 0,566 ; sur du riz : 0,505), de Burkina (sur du mil : 0,501), 
de la Gambie (sur du mil : 0,514), de la Guinée Bissau (sur du mil : 0,513), du Sénégal (sur du 
mil : 0,536) (Tableau XXV). 
Tableau XXV : Hétérozygotie, coefficient de consanguinité, contenu informatif de polymorphisme et 
équilibre génétique de chaque population 
N représente le nombre d’individus échantillonnés par population ; HOBS et HNB représentent 
respectivement les hétérozygoties observées et attendues non biaisées sous l’équilibre de H-W ;  FIS 
représente le coefficient de consanguinité selon Weir et Cockerham (1984) : les valeurs de FIS comprises 
dans les intervalles de confiance ((IC de 95%) respectifs sont significatives   ; PIC représente le contenu 
informatif de polymorphisme ; # représente les moyennes qui sont surmontées par des lettres différentes 
sont significativement différentes ; le test de l’équilibre de H-W de chaque locus : Sign => test significatif 
donc H0 (la population est en équilibre de Hardy-Weinberg) est rejetée et H1 (la population dévie 
l’équilibre Hardy-Weinberg) est acceptée, ** => P < 0,001 et *** => P hautement significative. 
 
Les nombres moyens d’allèles privés les plus élevés sont enregistrés dans les populations de 
R_Guinée (sur du mil : 0,778 ± 0,401) et du Mali (sur du mil : 0,778 ± 0,278 ; sur du riz : 0,889 
± 0,539). Les populations Mil du Niger (0,33 ± 0,33) et du Sénégal (0,22 ± 0,15) ont les nombres 
moyens d’allèles privés les plus faibles.  Aucun allèle privé de la population Riz de la R_Guinée 
n’est enregistré (Tableau XXVI). 
Tableau XXVI : Nombre moyens d'allèles privés de chaque population (No. AP) 
  Burkina Gambie R_Guinée G_Bissau Niger Mali Sénégal 
No. AP 
Mil 0,56 ± 0,29 0,44 ± 0,18 0,78 ± 0,40 0,44 ± 0,24 0,33 ± 0,33 0,78 ± 0,28 0,22 ± 0,15 
Riz 0,56 ± 0,34 0,56 ± 0,24 0,00 ± 0,00 3,22 ± 0,57 2,11 ± 0,6 5 2,33 ± 0,69 1,89 ± 0,54 
Mil 
Populations n HOBS HENB FIS IC (95%) PIC# Test E. H-W  
Burkina Faso 15 0,365 ± 0,185 0,719 ± 0,151 0,501* (0,364 – 0,590) 0,650 ± 0,175a Sign** 
Gambie 15 0,356 ± 0,270 0,719 ± 0,131 0,514* (0,379 – 0,590) 0,647 ± 0,155a Sign*** 
R. Guinée 15 0,353 ± 0,223 0,797 ± 0,075 0,566* (0,462 – 0,609) 0,736 ± 0,088a Sign*** 
Guinée Bissau 15 0,400 ± 0,294 0,808 ± 0,075 0,513* (0,393 – 0,563) 0,748 ± 0,088a Sign*** 
Niger 15 0,418 ± 0,204 0,712 ± 0,182 0,421* (0,238 – 0,525) 0,644 ± 0,045a Sign** 
Mali 15 0,467 ± 0,143 0,800 ± 0,105 0,424* (0,275 – 0,511) 0,742 ± 0,116a Sign** 
Sénégal 15 0,337 ± 0,250 0,713 ± 0,181 0,536* (0,386 – 0,625) 0,653 ± 0,048a Sign*** 
Moyenne – pour 
tous les loci 
105 0,385 ± 0,222 0,752 ± 0,136 0,528* (0,486 – 0,562) 0,790 ± 0,149 Sign*** 
Riz 
Locus n HOBS HE FIS IC (95%) PIC# Test E. H-W 
Burkina Faso 15 0,443 ± 0,311 0,753 ± 0,133 0,420* (0,266 – 0,494) 0,693 ± 0,144a Sign*** 
Gambie 15 0,499 ± 0,197 0,759 ± 0,057 0,351* (0,209 – 0,407) 0,687 ± 0,071a Sign*** 
R. Guinée 15 0,378 ± 0,181 0,751 ± 0,106 0,505* (0,388 – 0,643) 0,689 ± 0,111a Sign*** 
Guinée Bissau 15 0,430 ± 0,153 0,781 ± 0,090 0,458* (0,409 – 0,458) 0,717 ± 0,106a Sign*** 
Niger 15 0,453 ± 0,167 0,789 ± 0,104 0,434* (0,310 – 0,471) 0,726 ± 0,030a Sign** 
Mali 15 0,424 ± 0,184 0,794 ± 0,125 0,474* (0,334 – 0,550 0,739 ± 0,130a Sign*** 
Sénégal 15 0,500 ± 0,190 0,795 ± 0,091 0,381* (0,272 – 0,444) 0,735 ± 0,042a Sign*** 
Moyenne – pour 
tous les loci 
105 0,447 ± 0,197 0,775 ± 0,100 0,465 (0,423 – 0,500) 0,808 ± 0,111 Sign*** 
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III.2.1.3. Diversité génétique 
III.2.1.3.1. Différenciation génétique et Flux génique  
III.2.1.3.1.1. Degré d’implication de chaque locus dans la différenciation génétique et du flux 
génique moyens de la population totale 
Que les fréquences alléliques soient impactées par les forces évolutives (FST) ou qu’elles ne 
soient pas sous l’influence d’aucune d’entre elles (GST), chacun des loci, avec des valeurs de FST 
et de GST significatives à hautement significatives, contribue significativement à la 
différenciation génétique entre populations Ouest-africaines (Tableau XXVII). Les loci 
Tca_3,1M (FST = 0,2245 ; GST = 0,2429), Tca_9,4M (FST = 0,1095 ; GST = 0,1332), Tca_9,4R (FST 
= 0,1613) et Tca_5,8R (GST = 0,1100) contribuent mieux à cette différenciation. Sur chacun des 
loci, des valeurs de FIS ≠ FIT sont notées, signifiant ainsi l’existence d’une autre source de déficit 
en hétérozygotes due à une différenciation entre différents échantillons (Tableau XXVII ).   
Tableau XXVII : Contribution de chaque locus dans la différenciation génétique et le flux génique 
 Locus FST FIT FIS GST RST NM 
Mil 
Tca_4.3M 0,0524* 0,5770*** 0,5536*** 0,0698* 0,0528 NS 1,187 
Tca_3.1M 0,2245*** 0,7140*** 0,6312*** 0,2429*** 0,2189*** 0,324 
Tca_3.2M 0,0566** 0,6211*** 0,5983*** 0,0761** -0,0437 NS 1,211 
Tca_5.1M 0,0472*** 0,0923* 0,0473NS 0,0480*** 0,0391 NS 2,673 
Tca_5.5M 0,0412*** 0,3963*** 0,3704*** 0,0543*** 0,0086 NS 1,766 
Tca_5.8M 0,0390** 0,5012*** 0,4809*** 0,0554** -0,0406 NS 0,956 
Tca_6.19M 0,0293** 0,4990*** 0,4839*** 0,0455** 0,0979* 1,760 
Tca_9.2M 0,0574** 0,6592*** 0,6384*** 0,0799** 0,0358 NS 1,121 
Tca_9.4M 0,1095*** 0,7697*** 0,7413*** 0,1332*** 0,1134* 1,145 
ALLM 0,0709*** 0,5324*** 0,4967*** 0,0873*** 0,0353 NS 1,349 ± 0,219 
 Locus FST FIT FIS GST RST NM 
Riz 
Tca_4.3R 0,0045 NS 0,3574*** 0,3545*** 0,0173 NS 0,0147 NS 2,899 
Tca_3.1R 0,0212*** 0,3356**** 0,2077** 0,1706*** 0,3103*** 1,196 
Tca_3.2R 0,0362** 0,7313*** 0,7107*** 0,0948** 0,0431 NS 1,325 
Tca_5.1R 0,0536* 0,2415*** 0,2251*** 0,0287 NS 0,0058 NS 2,197 
Tca_5.5R 0,0711*** 0,3756*** 0,3193*** 0,0928*** -0,0062 NS 1,269 
Tca_5.8R 0,0827*** 0,5746*** 0,5313*** 0,1100*** -0,0053 NS 1,314 
Tca_6.19R 0,0897*** 0,3228*** 0,2561*** 0,0972*** 0,0697 NS 1,158 
Tca_9.2R 0,0924*** 0,4480*** 0,4167*** 0,0671*** 0,1046 NS 1,519 
Tca_9.4R 0,1613* 0,8257*** 0,8191*** 0,0632* 0,0481 NS 1,002 
ALLR 0,0678*** 0,4703*** 0,4318*** 0,0821*** 0,0324 NS 1,542 ± 0,204 
Les valeurs surmontées par (*) sont significatives (P-value < 0,05) et celles surmontées par (NS) sont 
non significatives : * => 0,05 ≤P-value ≤ 0,01, ** => 0,01 ≤ -value ≤ 0,001, *** => -value < 0,001. 
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En fonction de la taille des allèles, seuls les loci Tca_3,1M-R (sur du mil ; RST = 0,2189 ; Sur du 
riz : RST = 0,3103), Tca_6,19M (RST = 0,0979) et Tca_9,4M (RST = 0,1134) contribuent 
significativement à la différenciation génétique des populations Ouest-africaines. Les loci 
Tca_5,1M-R (sur du mil ; NM = 2,673; Sur du riz : NM = 2,197) et Tca_4,3R (NM = 2,899) ont les 
flux géniques les plus élevés entre les populations géographiques. (Tableau XXVII).  
Suite aux randomisations par Jackknife, la présence du locus Tca_5.1M diminue la consanguinité 
de la population totale. Par contre, la présence des loci Tca_3.2R, Tca_5.8R et Tca_9.4R augmente 
la consanguinité de la population totale (Figure 43). Ces fluctuations de la consanguinité dues à 
la présence de ces loci n’impactent nullement sur la différenciation génétique moyenne entre 
populations Ouest-africaines. Les loci Tca_3.1M-R augmentent faiblement le degré de 
différenciation génétique entre les populations Ouest-africaines mais n’impactent nullement sur 
la consanguinité des individus des populations (Figure 43). 
 
Figure 43: Impact de chaque locus dans la consanguinité (FIS) et la différenciation génétique globales (FST) : Les 
lettres R (riz) et M (mil) qui suivent les loci spécifient le support alimentaire de l’individu sur lequel le locus a 
été séquencé. 
III.2.1.3.1.2. Recherche de structure cachée (Effet Wahlund) 
Une déviation de l'équilibre de Hardy-Weinberg couplée d'une forte homozygotie (fort déficit en 
hétérozygotes) renvoie à un probable effet Wahlund. Ainsi, après clusterisation de chaque 
population Ouest-africaine, une chute des valeurs de FIS pour chaque locus et pour l’ensemble 
des loci, synonyme d’une diminution significative (P-value = 0,001) de la consanguinité, est 
notée (Figure 44).  
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Figure 44 : Comparaison de FIS avant (en noir - données initiales : Brut) et après clustérisation (en bleu - données 
sous-structurées) sur l'ensemble des données par locus et sur tous les loci : P-value du test de significativité de 
Wilcoxon de la différence entre FIS_brut et FIS_BAPS est égale à 0.001. Mil et Riz représentent les céréales sur 
lesquelles les individus ont déroulé leur cycle de développement. 
III.2.1.3.2. Différenciation génétique et flux génique entre populations géographiques 
Sur les individus trophiques du mil, toutes les populations Ouest-africaines prises deux à deux 
sont significativement génétiquement différenciées sauf d’une part les populations du Niger, du 
Mali et du Sénégal entre lesquelles, aucune différenciation génétique n’est notée exceptée celle 
révélée par le GST entre Mali & Niger et d’autre part entre G. Bissau et de R. Guinée.  Ces paires 
de populations enregistrent les distances génétiques les plus faibles et les flux géniques les plus 
forts (Tableau XXVIII). Une différenciation génétique faible est enregistrée entre la population 
du Mali et celles de G. Bissau et de R. Guinée. Mis appart ces paires de populations, la 
différenciation génétique observée entre les autres populations est modérée.  Cependant, parmi 
les valeurs de FST et de GST qui révèlent cette différenciation, les plus fortes d’entre elles sont 
notées entre les populations Gambie & R_Guinée ; Gambie & Niger ; Gambie & Sénégal ; 
R_Guinée & Niger ; R_Guinée & Sénégal ; G_Bissau & Niger ; G_Bissau & Sénégal (Tableau 
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XXVIII). Ces paires de populations ont les distances génétiques les plus grandes et les flux 
géniques les plus faibles (Tableau XXVIII).  
Sur les individus trophiques du riz, les valeurs de GST et de FST par paires de populations ont 
révélé une différenciation génétique faible à modérée entre les populations Ouest-africaines à 
l’exception des paires de populations Sénégal & Niger et G. Bissau & R. Guinéee qui ont les 
distances génétiques les plus faibles et les flux géniques les plus forts (Tableau XXIX). Des 
valeurs de FST et de GST révèlent une différenciation génétique modérée entre les autres 
populations prises deux à deux. Les plus fortes sont notées entre les populations Burkina & 
R_Guinée ; Burkina & G_Bissau ; Burkina & Mali. Ces paires de populations ont les distances 
génétiques les plus grandes et les flux géniques les plus faibles (Tableau XXIX). 
Sur les deux supports alimentaires, les groupes bioclimatiques pris deux à deux sont 
significativement génétiquement différenciés. Une différenciation génétique modérée, la plus 
grande distance génétique et le plus faible flux génique sont notées entre les groupes soudanien 
& sahélien (Tableaux XXVIII & XXIX). La différenciation génétique est faible entre les autres 
groupes, entre lesquels, les flux géniques sont plus forts. Après regroupement des populations 
qui partagent le même sous-espace marchant céréalier, la différenciation génétique entre les sous-
espaces _ouest & _centre est devenue plus faible, et le flux génique plus fort.  
Aucune différenciation génétique significative liée aux différences de taille des allèles n’est 
enregistrée sur les individus trophiques mil (Tableau XXVIII). Par contre, sur les individus 
trophiques du riz, une différenciation génétique liée à la taille des allèles est notée entre les 
individus sahéliens et les individus sahélo-soudaniens (Tableau XXIX). 
En somme, suite au regroupement de l’ensemble des paramètres de la différenciation génétique, 
la classification ascendante des populations géographiques a produit deux dendrogrammes de 
même typologie (Figure 45). Deux classes se sont formées dont l’une, très robuste (bootstrap de 
99 à 100), est constituée par les deux Guinées et l’autre par le reste des populations 
géographiques. La deuxième classe se structure en deux sous-classes dont la première, faiblement 
soutenue (bootstrap < 90), est formée par les populations du Burkina et de la Gambie et la 
deuxième, fortement soutenue (bootstrap > 90), par les populations du Mali, du Niger et du 
Sénégal. Notons, au sein de la deuxième sous-classe, le regroupement des populations du Niger 
et du Sénégal par le bootstrap maximal (100).  Avec les individus trophiques du mil, la CAH a 
révélé un regroupement faiblement soutenu (bootstrap < 90) des individus sahéliens et sahélo-
soudaniens. Par contre, sur les individus trophiques du riz, le regroupement, très faiblement 
soutenu (bootstrap < 70), est noté entre les individus soudaniens et sahélo-soudaniens. 
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Tableau XXVIII : Différenciation génétique et flux génique par paire de populations géographes des individus trophiques du mil 
 Population_1 Population_2 FST GST RST DSNB DR NM 
Mil 
Burkina Gambie 0.0718*** 0.0885*** 0.0306 NS 0.2853 0.0897 3.2300 
Burkina R_Guinée 0.0841*** 0.1015*** -0.0148 NS 0.4232 0.1070 2.7200 
Burkina G_Bissau 0.0891*** 0.1055*** 0.0489 NS 0.4612 0.1131 2.5500 
Burkina Niger 0.0611** 0.0765** 0.0170 NS 0.2336 0.0810 3.8400 
Burkina Mali 0.0487** 0.0642** -0.0304 NS 0.2295 0.0657 4.8800 
Burkina Sénégal 0.0801*** 0.0969** 0.0456 NS 0.3154 0.0994 2.8700 
Gambie R_Guinée 0.0912*** 0.1086*** 0.0874 NS 0.4670 0.1122 2.4900 
Gambie G_Bissau 0.0626*** 0.0796*** 0.0697 NS 0.3095 0.0847 3.7400 
Gambie Niger 0.1021*** 0.1170*** 0.0419 NS 0.4050 0.1127 2.2000 
Gambie Mali 0.0717*** 0.0870*** -0.0036 NS 0.3431 0.0870 3.2400 
Gambie Sénégal 0.0966*** 0.1133*** -0.0192 NS 0.3888 0.1056 2.3400 
R_Guinée G_Bissau 0.0272 NS 0.0457 NS 0.0377 NS 0.2164 0.0471 8.9300 
R_Guinée Niger 0.1184*** 0.1341*** 0.0626 NS 0.6306 0.1456 1.8600 
R_Guinée Mali 0.0345* 0.0514* 0.0186 NS 0.2413 0.0546 6.9900 
R_Guinée Sénégal 0.1213*** 0.1383*** 0.1125 NS 0.6676 0.1515 1.8100 
G_Bissau Niger 0.1032*** 0.1183*** 0.0925 NS 0.5329 0.1278 2.1700 
G_Bissau Mali 0.0398* 0.0557** 0.0269 NS 0.2767 0.0594 6.0400 
G_Bissau Sénégal 0.1006* 0.1171*** 0.0692 NS 0.5275 0.1284 2.2400 
Niger Mali 0.0323 NS 0.0467** -0.0232 NS 0.1480 0.0495 7.5000 
Niger Sénégal 0.0167 NS 0.0332 NS 0.0053 NS 0.0890 0.0303 14.7300 
Mali Sénégal 0.0214 NS 0.0377 NS -0.0069 NS 0.1136 0.0373 11.4200 
Sah-Sou Sah 0.0393*** 0.0462*** 0.0314* 0.2213 0.0492 6.1100 
Sah-Sou Sou 0.0389*** 0.0463*** 0.0070 NS 0.1556 0.0473 6.1800 
Sou Sah 0.1007*** 0.1088*** 0.0737*** 0.5168 0.1187 2.2300 
Ss_Centre Ss_Ouest 0.0214*** 0.0267*** 0.0070 NS 0.1099 0.0279 11.4500 
Les valeurs surmontées par (*) sont significatives (P-value < 0,05) et celles surmontées par (NS) sont non significatives : * => 0,05 ≤P-value ≤ 0,01, ** => 0,01 
≤ -value ≤ 0,001, *** => -value < 0,001. 
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Tableau XXIX : Différenciation génétique et flux génique par paire de populations géographes des individus trophiques du riz 
 Population_1 Population_2 FST GST RST DSNB DR NM 
 Riz 
 
 
Burkina Gambie 0.0819*** 0.0944*** 0.0430 NS 0.3896 0.0974 2.8000 
Burkina R_Guinée 0.1107*** 0.1249*** 0.0596 NS 0.5678 0.1286 2.0100 
Burkina G_Bissau 0.1025*** 0.1162*** 0.1228*** 0.5640 0.1224 2.1900 
Burkina Niger 0.0752*** 0.0890*** 0.0448 NS 0.3957 0.0927 3.0800 
Burkina Mali 0.0969*** 0.1110*** 0.0772 NS 0.5512 0.1195 2.3300 
Burkina Sénégal 0.0822*** 0.0950*** 0.0289 NS 0.4407 0.0983 2.7900 
Gambie R_Guinée 0.0687** 0.0826** 0.0930 NS 0.3251 0.0819 3.3900 
Gambie G_Bissau 0.0501** 0.0637** 0.1053 NS 0.2566 0.0633 4.7400 
Gambie Niger 0.0801*** 0.0928*** 0.0332 NS 0.4293 0.0931 2.8700 
Gambie Mali 0.0654*** 0.0790*** 0.0399 NS 0.3506 0.0829 3.5700 
Gambie Sénégal 0.0873*** 0.0990*** 0.0373 NS 0.4790 0.1014 2.6200 
R_Guinée G_Bissau 0.0195 NS 0.0358 NS -0.0106 NS 0.1279 0.0374 12.5800 
R_Guinée Niger 0.0575*** 0.0729*** -0.0313 NS 0.3032 0.0678 4.1000 
R_Guinée Mali 0.0827*** 0.0984*** 0.0176 NS 0.4593 0.1056 2.7700 
R_Guinée Sénégal 0.0809*** 0.0951*** 0.0448 NS 0.4388 0.0975 2.8400 
G_Bissau Niger 0.0374 NS 0.0524** -0.0339 NS 0.2251 0.0481 6.4300 
G_Bissau Mali 0.0388** 0.0543** -0.0185 NS 0.2384 0.0548 6.2000 
G_Bissau Sénégal 0.0688*** 0.0823*** 0.0390 NS 0.4039 0.0802 3.3900 
Niger Mali 0.0641*** 0.0789*** -0.0336 NS 0.3943 0.0832 3.6500 
Niger Sénégal 0.0123 NS 0.0265 NS -0.0019 NS 0.1093 0.0271 20.0200 
Mali Sénégal 0.0568*** 0.0708*** 0.0060 NS 0.3490 0.0714 4.1500 
Sah-Sou Sah 0.0427*** 0.0494*** 0.0483** 0.2302 0.0487 5.6000 
Sah-Sou Sou 0.0429*** 0.0490*** 0.0025 NS 0.2527 0.0480 5.5700 
Sou Sah 0.0534*** 0.0607*** 0.0093 NS 0.2807 0.0576 4.4300 
Ss_Centre Ss_Ouest 0.0165*** 0.0210*** -0.0073 NS 0.1069 0.0214 14.8700 
Les valeurs surmontées par (*) sont significatives (P-value < 0,05) et celles surmontées par (NS) sont non significatives : * => 0,05 ≤P-value ≤ 0,01, ** => 0,01 
≤ -value ≤ 0,001, *** => -value < 0,001.  
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Figure 45 : Classification ascendante hiérarchique des populations Ouest-africaines basée sur les statistiques de la 
différenciation génétique. Mil et riz représentent les supports alimentaires sur lesquels T. castaneum a été 
échantillonné. A et B sont les CAH des populations des pays Ouest-africains et C et D représentent les CAH des 
groupes bioclimatiques. En rouge (AU : Approximately Unbiased) représente la Probabilité du regroupement qui 
est approximativement non baisée ; En vert (bp : bootstrap probability) représente la probabilité de la 
randomisation par bootstrap 
III.2.1.3.1.3. Différenciation génétique et flux génique entre populations trophiques 
La différenciation génétique est significative entre les populations trophiques du mil et du riz 
dans tous les pays Ouest-africains (Tableau XXX). Elle est forte en Gambie et en G_Bissau (0,15 
< FST & GST < 0,25). Cette forte différenciation entre populations trophiques est couplée aux 
distances génétiques les plus fortes et aux flux géniques les plus faibles. La différenciation 
génétique est modérée entre les deux populations trophiques dans les autres pays Ouest-africains 
et au sein de la population totale. 
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Tableau XXX : Différenciation génétique et flux génique entre les populations trophiques mil et riz 
Localités FST GST# DSNB DR NM 
Burkina 0,072*** 0,088*** 0,285 0,104 2,37 
Gambie 0,152*** 0,165*** 0,817 1,178 1,39 
R_Guinée 0,156*** 0,151*** 0,935 0,163 1,61 
G_Bissau 0,135*** 0,131*** 0,868 0,139 1,91 
Niger 0,139*** 0,152** 0,768 0,169 1,54 
Mali 0,072*** 0,087*** 0,469 0,088 3,20 
Sénégal 0,121*** 0,135* 0,135 0,140 1,82 
Population 
totale 
0,071*** 0,073*** 0,465 0,071 3,46 
 
III.2.1.3.2. Structuration génétique et facteurs de différenciation  
III.2.1.3.2.1. Reconstructions phylogénétiques des individus Ouest-africains 
Les reconstructions phylogénétiques des individus Ouest-africains révèlent que les 
regroupements se font plus ou moins en fonction de leur provenance, mieux sur mil que sur du 
riz (Figure 46). Néanmoins, une forte affinité génétique entre les populations Ouest-africaines 
est notée. Sur du mil, les plus grandes affinités génétiques sont notées entre les individus de la 
Gambie et entre ceux de la Guinée Bissau. Sur du Riz, les plus grandes affinités génétiques sont 
observées entre les individus du Burkina et entre ceux du Sénégal. Sur les deux populations 
trophiques, les affinités génétiques entre les deux Guinées sont également notées (Figure 46). 
 
 
Figure 46 : Reconstructions phylogénétiques des individus des populations Ouest-africaines de T. castaneum : Mil 
et Riz représentent les supports alimentaires sur lesquels l’insecte a été échantillonné. 
Selon les zones bioclimatiques, des affinités génétiques entre individus de même groupe 
bioclimatique sont notées (Figure 47A).  Sur du mil, les individus du groupe sahélien (en bleu) 
et ceux du groupe soudanien (en rouge) ont tendance à se regrouper chacun dans des clades bien 
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distincts. Les individus du groupe sahélo-soudanien (en turquoise) ont beaucoup plus d’affinités 
génétiques avec les individus soudaniens (en rouge) qu’avec les individus sahéliens (en bleu). 
Sur du riz, une forte affinité génétique est observée entre les individus des groupes sahéliens et 
soudaniens qui ont moins d’affinités génétiques avec les individus sahélo-soudaniens qui se 
regroupent en majorité dans un clade bien distinct (Figure 47A).  
Les individus Ouest-africains ont tendance à plus ou moins se regrouper en fonction des sous-
espaces d’échanges céréaliers (Figure 47B). Le regroupe phylogénétique des individus de même 
sous-espace est plus net sur ceux provenant du mil. L’affinité génétique est plus forte entre les 
individus du sous-espace _ouest qui sont les mieux regroupés qu’entre les individus du sous-
espace _centre (Figure 47B).  
 
Figure 47 : Reconstructions phylogénétiques des individus des groupes bioclimatiques (A) et des sous-espaces 
d’échanges céréaliers (B) Ouest-africains de T. castaneum. 
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Les individus Ouest-africains se sont mieux regroupés en fonction de leurs populations 
trophiques (Figure 48).  
 
Figure 48 : Reconstructions phylogénétiques des populations trophiques de T. castaneum
III.2.1.3.2.2. Sources de la variation génétique 
Avec les pourcentages de variance les plus élevés, la plus franche partie de la variabilité 
génétique totale (presque 50% de la variance moléculaire) est expliquée par la différenciation 
génétique entre individus par rapport à la population totale qu’importe le type de regroupement 
et le support élémentaire (Tableau XXXI). Cette différenciation est associée à une forte réduction 
significative de l’hétérozygotie des individus de la population totale (FIT ≈ 0,5). 40 à 45% de la 
variabilité génétique totale sont expliquées par une différenciation génétique entre individus à 
l’intérieur d’une population Ouest-africaine, associée à une forte réduction significative de 
l’hétérozygotie des individus au sein de chaque population (0,425 < FIS < 0,487). De faibles parts 
dans la variabilité génétique totale (4,17% sur du mil et 4,71% sur du riz) sont expliquées par 
une différenciation génétique significativement faible (0,043 et 0,049) entre populations au sein 
d’un groupe bioclimatique (Tableau XXXI). Une différenciation génétique significativement 
modérée entre populations au sein d’un sous-espace explique 7,03% à 6,96% de la variabilité 
génétique totale respectivement sur du mil et sur du riz. Une différenciation génétique faible et 
non significative entre groupes bioclimatiques (FCT) explique la part la plus faible de la variabilité 
génétique totale (3,77% sur du mil et 2,64% sur du riz). Les pourcentages de variance sont 
quasiment nuls (-0,27 pour le mil ; 0,13 pour le riz) et sont associés à une différenciation 
génétique entre sous-espaces _ouest et _centre (FCT) non significative. 
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Tableau XXXI : Partition de la variance génétique selon différences sources de variation à partir des 
regroupements géographiques. 
  Groupes bioclimatiques Groupes sous-espaces d’échanges 
 Sources de variation % de variance F-stats# % de variance F-stats# 
Mil 
Entre groupes 3,77 FCT : 0,038* 0,13 FCT : 0,001NS 
Entre populations à l’intérieur 
d’un groupe 
4,17 FSC : 0,043*** 7,03 FSC : 0,070*** 
Entre individus à l’intérieur 
d’une population 
44,86 FIS : 0,487*** 45,24 FIS : 0,487*** 
Entre individus au sein de la 
population totale 
47,20 FIT : 0,528*** 47,60 FIT : 0,524*** 
Riz 
Entre groupes 2,64 FCT : 0,026* -0,27 FCT : -0,002 NS 
Entre populations à l’intérieur 
d’un groupe 
4,74 FSC : 0,049*** 6,96 FSC : 0,069*** 
Entre individus à l’intérieur 
d’une population 
39,44 FIS : 0,426*** 39,74 FIS : 0,425*** 
Entre individus au sein de la 
population totale 
53,17 FIT : 0,468*** 53,57 FIT : 0,464*** 
Le regroupement des individus trophiques de la population totale Ouest-africaine révèle tout de 
même que les plus grandes parties de la variabilité génétique totale sont expliquées par la 
différenciation génétique d’une part entre individus au sein de la population totale (47,47%) et 
d’autre part entre individus à l’intérieur d’une population (39,78%) (Tableau XXXII). Ces 
différenciations génétiques sont associées respectivement à de fortes réductions significatives de 
l’hétérozygotie des individus de la population totale (FIT = 0,525) et de l’hétérozygotie des 
individus au sein de chaque population (FIS = 0,456). 6,51% de la variabilité génétique totale est 
expliquée par la différenciation génétique entre populations géographiques avec un index de 
fixation significativement modéré (FSC = 0,069). Une différenciation génétique significativement 
modérée entre groupes d’individus trophiques (FCT = 0.062) explique 6,24% de la variabilité 
génétique totale (Tableau XXXII).  
Tableau XXXII : Partition de la variance génétique selon différences sources de variation après 
regroupement des individus trophiques 
Sources de variation % de variance F-stats# 
Entre groupes trophiques 6,24 FCT : 0,062*** 
Entre populations à l’intérieur d’un groupe 6,51 FSC : 0,069*** 
Entre individus à l’intérieur d’une population 39,78 FIS : 0,456*** 
Entre individus au sein de la population totale 47,47 FIT : 0,525*** 
 
III.2.1.3.2.3. Isolement génétique par distance géographique
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Afin d’évaluer la significativité du lien linéaire entre les distances génétiques et les distances 
géographiques, le test de Shapiro-Wilk révèle que les résidus suivent une loi normale avec des 
P-values non significatives (P-values de la distance géographique : Dis_GEOM= 0,149 & 
Dis_GEOR= 0,141 ; P-values de la distance génétique : Dis_GENM = 0,359 & Dis_GENR = 
0,7339). Le test d’homogénéité de la distribution des variances a révélé des typologies montrant 
qu’en moyenne, la régression linéaire est bien adaptée aux données. Donc, l’hypothèse de la 
linéarité est acceptable (Figure 49).  
 
Figure 49 : Distribution des variances des résidus
La droite de la régression est comprise nettement dans l’intervalle de confiance à 95% de la pente 
(bande grise), confirmant ainsi la validation de l’utilisation du modèle linéaire (Figure 50). La 
régression linéaire entre les distances géographiques et les distances génétiques révèle de faibles 
corrélations (positive pour les individus trophiques du mil : RCorr = 0,17 et négative pour les 
individus trophiques du riz : RCorr = -0,15) non significatives (P-value-Mil = 0,450 ; P-value-Riz 
= 0,490) entre ces deux composantes (Figure 54). 
 
Figure 50 : Régression de la distance génétique (FST / (1- FST)) en fonction de la distance géographique par paire 
de populations.  
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III.2.1.3.2.4. Analyse factorielle de correspondance (AFC) 
Les trois axes de l’AFC expliquent 68% des dissemblances génétiques entre les populations géographiques Ouest-africaines. Quatre regroupements 
sont notés (Figure 51). Sur du mil, le groupe formé en majorité par les individus des populations du Sénégal, du Mali, du Niger et du Burkina se 
différencie de celui formé spécifiquement par les individus de la Gambie suivant le 2ème axe factoriel qui détient 21,15% de l’inertie totale. Ces 
groupes précités se différencient de ceux formés par les deux Guinées suivant le 1er axe factoriel qui détient 31,25% de l’inertie totale. Le 2ème axe 
factoriel différencie ces populations guinéennes (Figure 51). Sur du riz, le groupe formé par les individus des populations du Niger et du Sénégal se 
différencie de celui formé par les individus du Burkina suivant le 2ème axe factoriel qui explique 23,50% de l’inertie totale. Suivant le 1er axe factoriel 
qui détient 31,25% de l’inertie totale, ces deux groupes se différencient de celui formé par les individus des populations des deux Guinées et du Mali 
et le groupe formé par les individus de la Gambie. Ces derniers groupes se différencient suivant le 2ème axe factoriel (Figure 51).  
 
Figure 51 : Analyse factorielle discriminante des individus des populations Ouest-africaines
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Figure 52 : Analyse factorielle discriminante des individus des groupes bioclimatiques 
 
Figure 53 : Analyse factorielle discriminante des individus des groupes bioclimatiques 
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Toute la différence génétique entre les groupes bioclimatiques est expliquée par les deux axes 
factoriels (100% de l’inertie). Le plan formé par ces deux axes discrimine nettement ces trois 
groupes bioclimatiques (Figure 52). Seul le 1er axe factoriel explique toute la différence génétique 
entre les deux sous-espaces marchands céréaliers (centre et ouest) (Figure 53). Le regroupement 
des individus en sous-espaces d’échanges est plus clair avec les individus du mil.  
  Le 1er axe factoriel explique lui seul toute la différence génétique (100% de l’inertie) entre 
les individus trophiques du mil et ceux du riz. Les individus trophiques mil sont clairement plus 
regroupés que les individus trophiques riz (Figure 54). 
 
Figure 54 : Analyse factorielle discriminante des individus trophiques de la population totale 
III.2.1.4. Structure génétique des populations Ouest-africaines  
III.2.1.4.1. Assignation génétique des individus Ouest-africains 
III.2.1.4.2.1. Assignation des populations géographiques 
Sur les individus trophiques du mil – les individus des populations géographiques à priori sont 
génétiquement assignés en moyenne à 59,0% des cas dans leurs propres populations à postériori 
(Tableau XXXIII). La population de G_Bissau est génétiquement le mieux classée dont 80% de 
ses individus sont correctement assignés et le reste de ses individus, incorrectement assignés, se 
sont répartis à proportion égale dans les populations du Burkina, du Niger et du Mali. 66,7% et 
73,3% des individus des populations respectives de la Gambie et de la R_Guinée sont 
correctement assignés. Toutefois, des individus mal-classés de la Gambie et de la R_Guinée sont 
assignés dans les populations de G_Bissau (26,7% et 13,3%) du Mali (6,7% et 13,3%). 60% des 
Chapitre III : Caractérisation génétique des populations trophiques et géographiques de Tribolium castaneum en Afrique de l’Ouest 
143 Thèse de Doctorat unique en Biologie Animale / Génétique des Populations                     Cheikh Abdou Khadre Mbacké DIA 
 
individus du Burkina et du Mali et 66,7% des individus de la Gambie sont correctement assignés 
(Tableau XXXIII). Les individus mal-classés de la population du Burkina sont assignés dans 
G_Bissau (6,7%), Niger (13,3) et Mali (20%), et ceux du Mali dans R_Guinée (13,3%), G_Bissau 
(6,7%), Niger (6,7%) et Sénégal (13,3%). Les individus mal-classés de la Gambie sont assignés 
dans G_Bissau (26,7%) et Mali (6,7%). La plus faible assignation est notée dans la population 
du Sénégal avec 33,3% de ses individus correctement classés. Toutefois, les individus mal-
classés de la population du Sénégal sont assignés dans les populations du Burkina (6,7%), de la 
Gambie (6,7%), du Niger (6,7%) et, dans leur grande majorité, dans la population du Mali (46,7). 
Tableau XXXIII : Assignation à postériori des individus trophiques du mil de chaque population 
Mil (Bien classé : 59,0%) 
Populations Burkina Gambie R_Guinée G_Bissau Niger Mali Sénégal 
Burkina _Faso 60 * * 6,7 13,3 20 * 
Gambie * 66,7 * 26,7 * 6,7 * 
R_Guinée * * 73,3 13,3 * 13,3 * 
G_Bissau * * 6,7 80 6,7 6,7 * 
Niger 6,7 * 6,7 * 46,7 26,7 6,7 
Mali  * * 13,3 6,7 6,7 60 13,3 
Sénégal 6,7 6,7 * * 6,7 46,7 33,3 
Les valeurs en gras représentent le pourcentage d’individus correctement assignés et les valeurs en 
italiques représentent les pourcentages d’individus mal assignés et reclassés ; * = non reclassé 
Sur les individus trophiques du riz – les individus des populations géographiques à priori sont 
génétiquement assignés en moyenne à 70,0% des cas dans leurs propres populations à postériori 
(Tableau XXXIV). Tous les individus de la population du Burkina sont correctement assignés. 
73,3% des individus du Niger et du Sénégal, 66,7% des individus de la population du Mali et 
60% des individus de la Gambie et de la R_Guinée sont correctement assignés. Les individus 
mal-classés du Niger et du Mali se sont répartis dans toutes les autres populations sauf celle de 
la R_Guinée. Les individus mal-classés du Sénégal sont reclassés uniquement dans la population 
du Niger (26,7%) (Tableau XXXIV). La plus faible assignation est notée dans la population de 
G_Bissau avec 33,3% de ses individus correctement classés. Toutefois, les individus mal-classés 
de la population de G_Bissau sont assignés dans toutes les autres populations sauf celle du 
Sénégal. Les individus mal-classés des populations de Gambie et de R_Guinée sont assignés 
respectivement dans les populations de Burkina (6,7%), de R_Guinée (20%) et du Mali (13%) et 
dans celles de G_Bissau (26,7%), de Mali (6,7%) et du Sénégal (6,7%) (Tableau XXXIV). 
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Tableau XXXIV : Assignation à postériori des individus trophiques du Riz de chaque population 
Riz (Bien classé : 70,0%) 
Populations Burkina Gambie R_Guinée G_Bissau Niger Mali Sénégal 
Burkina _Faso 100 * * * * * * 
Gambie 6 ,7 60 20 * * 13,3 * 
R_Guinée * * 60 26,7 * 6,7 6,7 
G_Bissau 6,7 6,7 13,3 53,3 13,3 6,7 * 
Niger 6,7 6,7 * 6,7 73,3 6,7 13,3 
Mali 6,7 6,7 * 6,7 6,7 66,7 6,7 
Sénégal * * * * 26,7 * 73,3 
Les valeurs en gras représentent le pourcentage d’individus correctement assignés et les valeurs en 
italiques représentent les pourcentages d’individus mal assignés et reclassés ; * = non reclassé.  
Les individus des groupes bioclimatiques à priori sont correctement assignés en moyenne à 
70,5% et 79,0% des cas dans leurs groupes à postériori respectivement sur du mil et sur du riz 
(Tableau XXXV). 
Sur les individus trophiques du mil, les individus du groupe Soudanien sont les mieux classés 
avec 86,7% des individus correctement assignés. Toutefois, les individus mal-classés de ce 
groupe sont assignés dans le groupe Sahélo-soudanien. 75,5% des individus sahélo-soudaniens 
sont correctement assignés et le reste de ces individus, étant mal-classés, sont assignés dans le 
groupe soudanien (17,8%) dans leur majorité et dans le groupe sahélien (6,7%). Le groupe 
sahélien par contre n’a que la moitié de ses individus qui est correctement assignée (50%). 
L’autre moitié, mal-classée, est intégralement assignée dans le groupe sahélo-soudanien. Aucun 
individu mal-classé des groupes sahéliens et soudaniens n’est assigné l’un dans l’autre.  
Tableau XXXV : Assignation à postériori des individus des groupes bioclimatiques Ouest-africains 
Mil (70,5%)  Riz (79,0%) 
 Sah-Sou Sou Sah  Sah-Sou Sou Sah 
Sah-Sou 75,5 17,8 6,7  93,4 4,4 2,2 
Sou 13,3 86,7 *  30 63,3 6,7 
Sah 50 * 50  16,7 6,7 76,7 
Les valeurs en gras représentent le pourcentage d’individus correctement assignés et les valeurs en 
italiques représentent les pourcentages d’individus mal assignés et reclassés ; * = non reclassé. Sah-Sou 
= Sahélo-soudanien, Sah = Sahélien, Sou = Soudanien 
Sur les individus trophiques du Riz, les individus du sahélo-soudanien sont les mieux classés 
avec 93,4% d’entre eux correctement classés (Tableau XXXV). Le reste des individus de ce 
groupe est mal-classé et se réparti dans les autres. 63,3% et 76,7% des individus soudaniens et 
sahéliens respectivement sont correctement assignés. Toutefois, 6,7% des individus mal-classés 
de chacun de ces deux groupes sont assignés l’un dans l’autre. 30% et 16,7% des individus mal-
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classés des groupes soudaniens et sahéliens respectivement sont assignés dans le groupe 
bioclimatique sahélo-soudanien (Tableau XXXV).  
Les individus des sous-espaces d’échanges céréaliers Ouest-africains sont mieux classés sur du 
riz (67,20%) que sur du mil (66,55%) (Tableau XXXVI). Les individus trophiques du mil du 
sous-espace _ouest sont mieux classés avec 80% d’entre eux correctement assignés contre 60% 
du sous-espace _centre. 20% et 40% des individus des sous-espaces _ouest et _centre 
respectivement sont mal-classés. Par contre, les individus trophiques du riz du sous-espace 
_centre sont les mieux classés avec 82,2% d’entre eux correctement assignés contre 80% du sous-
espace _ouest. 20% et 18,8% des individus mal-classés des sous-espaces _ouest et _centre 
respectivement sont assignés l’un dans l’autre (Tableau XXXVI). 
Tableau XXXVI : Assignation à postériori des individus des sous-espaces d’échanges céréaliers 
Mil (66,55%)  Riz (67,20%) 
 Ss_EE ouest Ss_EE centre  Ss_EE ouest Ss_EE centre 
Ss_EE ouest 80 20  80 20 
Ss_EE centre 40 60  18,8 82,2 
Les valeurs en gras représentent le pourcentage d’individus correctement assignés et les valeurs en 
italiques représentent les pourcentages d’individus mal assignés et reclassés ; * = non reclassé. Ss_EE 
= Sous-espaces échanges céréaliers.  
III.2.1.4.2.2. Assignation des populations trophiques 
Au seuil d’appartenance de 0,01, les individus des populations trophiques définis à priori selon 
qu’ils émergent soit sur du mil, soit sur du riz, sont génétiquement en moyenne totalement 
assignés dans leur population à postériori (Tableau XXXVI). Autrement dit, dans chaque pays 
Ouest-africain, les individus des populations trophiques mil et riz dans leur totalité sont 
correctement assignés. 
Tableau XXXVII : Assignation à postériori des individus des populations trophiques : * = non reclassé 
 Burkina Gambie R_Guinée G_Bissau Niger Mali Sénégal 
P. trophiques Mil Riz Mil Riz Mil Riz Mil Riz Mil Riz Mil Riz Mil Riz 
Mil 100 * 100 * 100 * 100 * 100 * 100 * 100 * 
Riz * 100 * 100 * 100 * 100 * 100 * 100 * 100 
III.2.1.4.2. Inférence bayésienne de la structure génétique des populations géographiques 
Les figures des moyennes et écartypes des probabilités postérieures de chaque cluster (a et d) ont 
révélé que K = 3 détient l’écartype le plus faible. Selon Evanno, K = 3 détient également les 
probabilités postérieures les plus fortes (Mil : Ln’(K) = 197,79 & DeltaK = 300,07 ; Riz : Ln’(K) 
= 145,81 & DeltaK = 58,19). K=3 est le nombre de groupes génétiques le plus probable pour la 
population globale ouest-africaine (Figure 55).
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Figure 55 : Inférence par clusterisation de l’assignation des individus des populations Ouest-africaines. L(K) (mean + SD) représente la moyenne et l’écartype des probabilités 
postérieures de chaque cluster ; L’(K) et DeltaK sont des probabilités postérieures selon la procédure d’Evanno ; K représente le nombre de clusters ; les figues a, b et c 
représentent l’assignation des individus trophiques du mil ; les figures d, e et f représentent l’assignation des individus trophiques du riz.
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L’inférence de la structure génétique des populations Ouest-africaines a révélé trois génotypes 
multi-loci. Ces derniers forment trois groupes génétiques au sein desquels ils se distribuent à des 
proportions différentes (Figure 56). Malgré les introgressions notées, le Groupe_1 est caractérisé 
par le génotype rouge, le Groupe_2 par le génotype vert et le Groupe_3 par le génotype bleu.   
 
Figure 56 : Structure génétique de la population Ouest-africaines : mil et riz représentent les supports alimentaires 
sur lesquels T. castaneum a déroulé son cycle de développement.  
Sur les individus trophiques du mil, le Groupe_1 est génétiquement le plus homogène avec la 
valeur de FST moyen entre individus d’un groupe le plus faible (FST_1 = 0,0604) (Tableau 
XXXVIII). Le Groupe_2 est génétiquement le plus hétérogène avec le FST moyen le plus fort 
(FST_2 = 0,1988). La distance nucléotidique nette obtenue entre groupes génétiques à partir de la 
dissimilarité de leurs fréquences alléliques révèle la plus grande dissemblance génétique entre le 
Groupe_3 et le Groupe_2 (Distance nucléotidique = 0,1644). Le Groupe_3 et le Groupe _1 sont 
génétiquement les plus proches (Distance nucléotidique = 0,0941) (Tableau XXXVIII). 
Tableau XXXVIII : Indices de qualité de la structure et de l’assignation  
 Mil  Riz 
 Groupe_1 Groupe_2 Groupe_3  Groupe_1 Groupe_2 Groupe_3 
FST moyen 0,0604 0,1988 0,1411  0,1683 0,0502 0,0873 
Dist_Nuc 
Groupe_1 * 0,1105 0,0941  * 0,0700 0,0872 
Groupe_2 0,1105 * 0,1644  0,0700 * 0,0545 
Groupe_3 0,0941 0,1644 *  0,0872 0,0545 * 
FST moyen représente le FST moyen entre individus de chaque groupe ; Dist_Nuc représente la distance 
nucléotidique nette entre groupes génétiques à partir de la dissimilarité de leurs fréquences alléliques. 
Sur les individus trophiques riz, le Groupe_2 est génétiquement le plus homogène avec la valeur 
de FST moyen la plus faible (FST_2 = 0,0502). La plus forte valeur de FST moyen est celle du 
Groupe_1 (0,1683), révélant ainsi son hétérogénéité par rapport aux autres groupes. Le Groupe_1 
s’est génétiquement plus différencié aux autres groupes (Distance nucléotidique Groupes _1 & 
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_2 = 0,0700 et Distance nucléotidique Groupes _1 & _3 = 0,0873) par rapport entre ces derniers 
(Distance nucléotidique Groupes _2 & _3 = 0,0545) (Tableau XXXVIII). 
En fonction de la proportion de chacun des génotypes multi-loci dans le génotype de l’individu, 
chaque individu est assigné à un groupe génétique donné. Tout compte fait, chaque population 
est assignée à un ou plusieurs groupes génétiques en fonction de la probabilité d’appartenance 
de la population en question à chacun des groupes génétiques selon le génotype de chaque 
individu qui la compose (Figure 57).    
 
Figure 57 : Assignation des populations Ouest-africaines aux différents groupes génétiques 
Les trois groupes génétiques caractérisés en Afrique de l’Ouest sont identifiés dans tous les pays 
Ouest-africains mais à des proportions différentes (Figure 58).  Malgré cette hétérogénéité 
génétique notée au sein de chaque population, il est possible d’assigner chacune de ces 
populations Ouest-africaines à un ou plusieurs groupes génétiques selon la proportion majoritaire 
de leurs individus appartenant à ces groupes. Ainsi, sur les individus trophiques mil, plus de 60% 
de 80% des individus respectifs de Burkina et de Gambie sont assignés au Groupe_1, plus de 
75% des individus du Niger et du Sénégal au Groupe_2, 60% des individus de G_Bissau et de 
R_Guinée au Groupe_3 et environ 47% et 39% des individus du Mali sont assignés 
respectivement aux Groupes _2 et _3 (Figure 58, Tableau XXXIX). Sur les individus trophiques 
du riz, 61% et environ 54% des individus respectifs de la R_Guinée et de la G_Bissau sont 
assignés au Groupe_1, 68% et 50% des individus respectifs de la Gambie et du Mali sont assignés 
au Groupe_2 et 66% des individus du Burkina, environ 72% des individus du Niger et 70% des 
individus du Sénégal sont assigné au Groupe _3 (Figure 58, Tableau XXXIX).
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Figure 58 : Distribution spatiale des groupes génétiques en Afrique de l’Ouest et la proportion des individus de chaque population dans chaque groupe : Mil et 
Riz représentent les supports alimentaires sur lesquels T. castaneum a été échantillonné 
Tableau XXXIX : Proportion des individus de chaque population Ouest-africaine dans chaque groupe 
 Mil  Riz 
 Groupe_1 Groupe_2 Groupe_3  Groupe_1 Groupe_2 Groupe_3 
Burkina 0,611 0,369 0,020  0,074 0,366 0,660 
Gambie 0,836 0,102 0,062  0,275 0,683 0,043 
R_Guinée 0,328 0,073 0,600  0,610 0,305 0,085 
G_Bissau 0,342 0,055 0,604  0,537 0,279 0,184 
Niger 0,125 0,794 0,081  0,154 0,130 0,715 
Mali 0,154 0,466 0,388  0,238 0,501 0,181 
Sénégal 0,133 0,758 0,129  0,082 0,216 0,702 
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A des proportions différentes, les trois groupes génétiques qui ont été inférés, sont identifiés dans 
les trois groupes bioclimatiques Ouest-africains d’une part et d’autre part dans les deux sous-
espaces d’échanges céréaliers Ouest-africains (Figure 59). 
 
Figure 59 : Assignation des groupes bioclimatiques et des groupes des sous-espaces d’échanges céréaliers Ouest-
africains aux différents groupes génétiques 
En fonction des proportions d’individus assignés à chaque groupe génétique, chaque groupe 
bioclimatique ou sous-espace d’échanges céréaliers possède une composition génotypique 
apparemment différente de celle des autres (Figure 60).   
 
Figure 60 : Distribution spatiale des groupes génétiques selon les zones bioclimatiques (a et b) et les sous espaces 
d’échanges céréaliers (c et d) 
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Le Groupe_1 domine chez les individus sahéliens (plus de 70% de ses individus) et le Groupe_2 
chez les individus sahélo-soudaniens (plus de 50% de ses individus). Les individus soudaniens 
s’identifient en majorité dans le Groupe_3 (environs 60% sur du mil et 57% sur du riz) (Tableau 
XL). Groupe_2 explique mieux le génotype des individus _ouest sur du mil et le Groupe_3 sur 
du riz. Les Groupes génétiques _1 et _2 dominent dans le groupe _centre respectivement sur du 
mil et sur du riz (Tableau XL).  
Tableau XL : Proportion des individus de chacun des groupes bioclimatiques et sous-espace d’échanges 
céréaliers Ouest-africains dans chaque groupe génétique 
 Mil  Riz 
 Groupe_1 Groupe_2 Groupe_3  Groupe_1 Groupe_2 Groupe_3 
Soudano-sahélien 0,311 0,534 0,154  0,293 0,510 0,197 
Soudanien 0,064 0,334 0,602  0,141 0,286 0,573 
Sahélien 0,775 0,119 0,106  0,708 0,165 0,128 
Espace_centre 0,543 0,297 0,161  0,155 0,519 0,326 
Espace_ouest 0,247 0,403 0,350  0,337 0,254 0,370 
 
III.2.1.4.3. Inférence bayésienne de la structure génétique des populations trophiques 
K = 3 détient l’écartype des probabilités postérieures le plus faible. Selon Evanno, K = 3 détient 
également les probabilités postérieures les plus fortes (Mil : Ln’(K) = 328,12 & DeltaK = 3.304). 
Ainsi, K=3 reste le nombre de groupes génétiques le plus probable (Figure 61).  
 
Figure 61 : Inférence par clusterisation de l’assignation des individus de la population totale Ouest-africaine. L(K) 
(mean + SD) représente la moyenne et l’écartype des probabilités postérieures de chaque cluster (a) ; L’(K) et 
DeltaK (b, c) sont des probabilités postérieures selon la procédure d’Evanno ; K représente le nombre de clusters 
Trois groupes génétiques sont identifiés avec un très faible niveau d’introgression entre eux. Le 
Groupe_2, le plus génétiquement homogène, a le FST moyen le plus faible (0,0773). Le Groupe_1 
est le plus génétiquement hétérogène par rapport aux autres groupes avec le FST moyen le plus 
fort (0,1620) (Figure 62).  
Chapitre III : Caractérisation génétique des populations trophiques et géographiques de Tribolium castaneum en Afrique de l’Ouest 
152 Thèse de Doctorat unique en Biologie Animale / Génétique des Populations                     Cheikh Abdou Khadre Mbacké DIA 
 
 
Figure 62 : Structure (a) et Assignation (b) génétiques des populations trophiques Ouest-
africaines aux différents groupes génétiques 
Les Groupes génétiques _1 et 3 sont les plus différenciés avec la plus grande distance 
nucléotidique intergroupe (Dist_Nuc 1-3 = 0,0979). Les autres paires de groupes (Groupes 1-2 : 
Dist_Nuc = 0,0752 et Groupes 2-3 : Dist_Nuc = 0,0732)) présentent des valeurs de Distance 
nucléotidique nette plus ou moins voisines ( Tableau XLI).  
Tableau XLI : Indices de qualité de la structure et de l’assignation génétiques 
 Groupe_1 Groupe_2 Groupe_3 
FST moyen 0,1620 0,0773 0,1230 
Dist_Nuc 
Groupe_1 * 0,0752 0,0979 
Groupe_2 0,0752 * 0,0732 
Groupe_3 0,0979 0,0732 * 
 
La quasi-totalité des individus de la population trophique mil est assignée aux Groupes _1 (45% 
de ses individus) et _2 (54,3% de ses individus). Presque la totalité des individus de la population 
trophique riz s’identifie dans le Groupe génétique _3 (96% de ses individus) (Tableau XLII).  
Tableau XLII : Proportion des individus de chaque population trophique dans chaque groupe génétique 
 
 Groupe_1 Groupe_2 Groupe_3 
Mil 0,450 0,543 0,007 
Riz 0,026 0,014 0,960 
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III.2.2. Discussion 
III.2.2.1. Variabilité et équilibre génétique  
Dans l’objectif de faire une caractérisation génétique des populations trophiques et 
géographiques de T. castaneum en Afrique de l’Ouest, dix loci microsatellites ont été choisis. 
Seuls les neuf d’entre eux ont été amplifiés par défaut d’accrochage lors de l’amplification du 
locus Tca_6.1. Parmi les trente individus qui ont été utilisés lors des études morphométriques du 
chapitre précédent, les quinze les plus morphologiquement discriminés ont été utilisés et sur 
lesquels les neufs loci ont été séquencés. A la suite du diagnostic des loci, seule la présence 
d’allèles nuls est signalée comme erreur technique (aucun Stuttering, aucun Dropout). Sous la 
double hypothèse selon laquelle la population globale de T. castaneum est panmictique pour 
chaque locus et les allèles nuls expliquent en partie les fortes valeurs de FIS, avec des P-values 
non significatives, la panmixie de la population Ouest-africaine est vérifiée pour les loci 
Tca_5.1M, Tca_5.5M, Tca_4.3R, Tca_3.1R, Tca_5.1R, Tca_6.19R, Tca_9.2R et leurs fortes valeurs 
de FIS sont expliquées en plus grande partie par la présence de ces allèles nuls. La population 
Ouest-africaine dévie la panmixie pour les autres loci : Tca_4.3M, Tca_3.1M, Tca_3.2M, 
Tca_5.8M, Tca_6.19M, Tca_9.2M, Tca_9.4M, Tca_3.2R, Tca_5.5R, Tca_5.8R, Tca_9.4R. Cette 
déviation est couplée à des valeurs de FIS plus faibles.  
Le niveau de variabilité de la population totale varie d’un locus à un autre. Ainsi, les loci 
Tca_6.19M et Tca_5.5R sont les plus variables avec les nombres d’allèles les plus élevés (20 
allèles). Cette variabilité est notamment plus grande que celle révélée par les résultats de Demuth 
et al. (2007) dont Tca_4.3 et Tca_3.2 ont été les loci les plus variables parmi les neuf choisis 
avec seulement 8 allèles identifiés sur la population africaine (Tanzanie) de T. castaneum. 
La quasi-totalité des loci dévie d’une manière significative l’équilibre de Hardy-Weinberg dans 
chaque population Ouest-africaine et tous les loci dans la population totale. Cette déviation va 
dans le sens d’une réduction de leur taux d’hétérozygotie (HOBS < HNB) et d’une forte 
consanguinité entre individus d’une même population (Fortes valeurs de FIS). Cette tendance est 
en phase avec les résultats de Demuth et al. (2007) qui, parmi les neuf loci concernés par cette 
étude, avaient montré sur T. castaneum que les sept qui ont dévié l’équilibre de H-W sont 
significativement en déficit d’hétérozygotes. Tous les loci présentent un contenu informatif de 
polymorphisme (PIC) supérieur à 0,5, montrant ainsi le degré d’implication de chacun de ces loci 
dans la diversité génétique des individus et leur forte potentialité à discriminer les populations 
Ouest-africaines de T. castaneum. Cette forte potentialité discriminative de ces loci est en phase 
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avec celle révélée par les travaux de Ndiaye (2018) sur d'autres loci, entre populations Ouest-
africaines de Sitophilus zeamais.  
Pour chaque locus et pour l’ensemble des loci, les populations des pays Ouest-africains 
n’ont pas le même niveau de variabilité. Cependant, la population du Mali est la plus variable 
avec le nombre d’allèles le plus élevé et la richesse allélique la plus forte et les populations du 
Niger (du riz), de la Gambie (du mil) et de la R_Guinée (du mil) ont les niveaux de variabilité 
les plus faibles. Ces différents niveaux de variabilité observés entre populations Ouest-africains 
pour chaque locus soutiennent les résultats de Demuth et al. (2007) et de Drury et al. (2009) qui 
avaient révélé différents niveaux de variabilité génétique des populations américaines (CSM, 
Mexique, …), européenne (Pérou) et Africaine (Tanzanie) de T. castaneum.  
Pour l’ensemble des loci, toutes les populations Ouest-africaines ainsi que la population 
totale sont significativement en déficit d’hétérozygotes. Elles sont composées chacune 
d’individus modérément (FIS = 0,35 - Gambie_riz) à fortement (0,57- Mali_mil) consanguins 
(Fortes valeurs de FIS par population). Parmi les populations géographiques, les plus 
consanguines sont celles de R_Guinée_Mil, de Mali_Mil et de Mali_Riz et ont les nombres 
moyens d’allèles privés les plus élevés.  Cette consanguinité s’expliquerait par leur système de 
reproduction plus ou moins fermé par rapport aux autres populations. La forte présence des 
allèles privés dans une population caractérise un flux génique restreint de cette population par 
rapport aux autres. Les travaux de Diallo et al. (2006) et de Dembélé (2003) ont révélé que le 
Mali est passé d’une situation de dépendance totale aux importations céréalières à une situation 
de fournisseur aux pays voisins tels que le Sénégal, la Côte d’Ivoire, la Mauritanie, le Burkina et 
le Niger. Les importations céréalières de ce pays concernent quasiment le riz et le blé qui sont 
par ailleurs fournis par d’autres pays outre ceux d’Afrique occidentale (États unis, Argentine, 
Australie et Union Européenne). Le faible flux d’importation au Mali des produits céréaliers des 
autres pays Ouest-africains limiterait l’accès de nouvelles variantes génétiques Ouest-africaines 
(Dia et al., 2014) à la population Malienne de T. castaneum expliquant ainsi un tel système de 
reproduction. Le système de reproduction fermé de la population de R_Guinée_Mil est expliqué 
par une absence totale d’importation du mil et du sorgho en R_Guinée (Ahmad & Hussain, 2014). 
Les populations Mil du Sénégal et du Niger sont les moins consanguines (valeurs de FIS les plus 
faibles) et ont les nombres moyens d’allèles privés les plus faibles. Cela s’expliquerait par un 
système de reproduction ouvert de leurs populations. Le Niger constitue le vecteur principal des 
céréales du sous-espace le corridor sahélien (Blein & Soule, 2014) ; et le Sénégal, pour résorber 
son déficit vivrier, procède à l’importation tonnage importante des céréales (MAE, 2001) en 
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particulier le riz et le mil. La grande ouverture de ces deux populations à l’importation de céréales 
donnerait accès d’autres individus de génotypes différents à la reproduction de ces populations, 
expliquant ainsi l’ouverture de leur système de reproduction.  
Tous les loci sont en équilibre de liaison. En d’autres termes, toutes les associations 
statistiques observées entre génotypes par paire de loci ne sont pas significatives. Ainsi, cela ne 
peut induire une forte redondance qui peut élargir le risque de se tromper dans les décisions à 
prendre concernant la structure génétique de la population Ouest-africaine. Tout compte fait, tous 
les loci peuvent être utilisés simultanément et tous résultats sur la diversité génétique issus de ces 
loci peuvent être interprétés librement.  
III.2.2.2. Diversité génétique des populations Ouest-africaines 
Tous les loci s’impliquent significativement dans la différenciation génétique et la 
consanguinité entre populations Ouest-africaines de T. castaneum. Tca_3,1M, Tca_9,4M, 
Tca_9,4R et Tca_5,8R différencient le mieux les populations géographiques Ouest-africaines. Les 
randomisations pat Jackknife ont révélé que Tca_3.2R, Tca_5.8R et Tca_9.4R s’implique mieux 
dans la consanguinité moyenne des individus des populations géographiques. La présence du 
locus Tca_3,1 réduit cette consanguinité moyenne. Seuls les loci Tca_3,1M-R, Tca_6,19M et 
Tca_9,4M s’impliquent significativement par la différence de taille de leurs allèles dans la 
différenciation génétique des populations Ouest-africaines. En résumé, ces loci aussi 
polymorphes et variables, représentent de bons marqueurs pour évaluer la diversité génétique de 
la population Ouest-africaine de T. castaneum. Des valeurs de FIS ≠ FIT ont été notées pour 
chaque locus et pour l’ensemble des loci. Cette différence signifierait une sous-structuration 
cachée (effet Wahlund) de chacune des populations Ouest-africaines. Ainsi, après clusterisation, 
une diminution significative de la consanguinité a été notée (augmentation significative des 
valeurs de FIS). Ce qui révèle la présence d’effet Walhund au sein de chacune des populations 
Ouest-africaines pour chaque locus et pour l’ensemble des loci. Malgré cette diminution, mis 
appart les loci Tca_5.1M et Tca_3.1R, ces déficits en hétérozygotes pour chaque locus et pour 
l’ensemble des loci restent significativement au-dessus de 0. Ceci insinue l’existence d’une autre 
cause de cette forte consanguinité entre individus.  
La différenciation génétique a été significative entre les populations guinéennes et les 
autres populations Ouest-africaines avec les plus faibles flux géniques. Une différenciation 
génétique non significative et de faibles flux géniques ont été enregistrés d’une part entre les 
populations de la triade Sénégal-Mali-Niger et d’autre part entre les populations R_Guinée et 
G_Bissau. La différenciation génétique a été significativement faible entre les populations du 
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Burkina et de la Gambie. Le dendrogramme de la CAH a révélé le même regroupement sur les 
deux populations trophiques. Deux classes hiérarchiques ont été révélées. La première classe 
regroupe les deux Guinées et la deuxième réunit le reste des populations. Cette dernière est 
structurée en deux sous classes dont la première réunit la triade Sénégal-Mali-Niger et la 
deuxième regroupe les populations du Burkina et de la Gambie. La différenciation génétique 
entre les populations Ouest-africaines trouverait leur explication dans les différentes conditions 
bioclimatiques qui règnent dans ces pays hôtes de T. castaneum. Sachant que le Sud-Est asiatique 
et l’Amérique latine sont respectivement les grands fournisseurs en riz de la R_Guinée (Sinott et 
al., 2004) et de la G_Bissau (Eichelsheim, 2014), il n’existe pas de flux céréaliers importants 
connus entre ces deux pays. Une absence de différenciation génétique et un fort flux génique 
entre ces deux populations guinéennes s’expliqueraient par les mêmes conditions bioclimatiques 
qui y règnent (zone soudanienne). Ces conditions bioclimatiques expliqueraient également le 
rapprochement génétique entre les populations du Niger et du Sénégal (zone sahélienne) et entre 
celles de la Gambie et du Burkina (Zone Sahélo-soudanienne). Ce constat corrobore la 
différenciation génétique observée entre les populations sénégalaises de T. castaneum évoluant 
dans des conditions agroécologiques différentes (Diome et al., 2012 ; Dia et al., 2016). Cette 
hypothèse est confortée par la différenciation génétique significative notée entre les groupes 
bioclimatiques après regroupement des individus en fonction de la zone bioclimatique où ils 
évoluent. Etant donné les pays importateurs de céréales maliennes sont essentiellement le 
Sénégal, la Mauritanie, la Côte d’Ivoire, le Burkina et le Niger, le rapprochement de la population 
malienne du groupe sahélien Sénégal-Niger trouverait son explication dans les échanges 
céréaliers qu'elle entretienne avec ces deux pays. Le coté sahélien de la zone sahélo-soudanienne 
du Mali aurait sa part dans le rapprochement génétique de la population malienne à celles de la 
zone purement sahélienne (Sénégal, Niger).  
La différenciation génétique devient significativement plus forte entre les deux 
populations trophiques mil et riz dans tous les pays Ouest-africains. Un faible flux génique est 
noté entre ces deux populations. Cette différenciation génétique trouve entièrement son 
explication dans la composition organoleptique de ces deux supports alimentaires. Cette thèse 
corrobore les travaux de Sembene et al. (2010) qui ont montré la diversité génétique significative 
des populations trophiques de Carryedon seratus.  
III.2.2.3. Structuration génétique des populations Ouest-africaines 
Les regroupements des individus Ouest-africains obtenus avec les reconstructions 
phylogénétiques et ceux révélés par les AFC se sont faits en fonction de leurs populations 
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d’appartenance avec une forte affinité génétique interpopulation. Cette affinité génétique, est plus 
forte entre les populations du Mali, du Sénégal et du Niger d’une part et d’autre part entre les 
deux Guinées. La discrimination entre les populations des deux Guinées et les autres est aussi 
révélée par les AFC. Les individus semblent être plus regroupés en fonction des zones 
bioclimatiques et le sont moins selon les sous-espaces d’échanges céréaliers et mieux sur du mil 
que sur du riz. De même, l’analyse de la variance moléculaire (AMOVA) a révélé que la 
différenciation génétique entre groupes bioclimatiques explique mieux la variabilité génétique 
totale de la population Ouest-africaine que celle entre groupes des sous-espaces d’échanges. Les 
répartitions phylogénétique et factorielle des individus Ouest-africains sont parfaites selon le 
regroupement trophique. Ce dernier révèle un pourcentage de variance significatif dans la 
variabilité génétique totale, associé à une différenciation génétique significative entre groupes 
trophiques. Les conditions bioclimatiques, aussi différentes d’une zone à une autre (PASR, 
CEDEAO et CILSS, 2005) et le type de support alimentaire agiraient mieux sur la variabilité 
génétique de la population Ouest-africaine que la sous-structuration du commerce céréalier en 
sous-espaces d’échanges.  
Qu’importe le type de regroupement, les caractéristiques individuelles et populationnelles 
expliquent la plus franche partie de la variabilité génétique totale Ouest-africaine (avec les 
pourcentages de variances les plus élevés). Ainsi, les diversités génétiques entre individus de la 
population totale et entre populations expliquent mieux la viabilité génétique totale Ouest-
africaine. Sachant que plusieurs types de céréales (mil, maïs, riz, sorgho, etc.) sont stockées dans 
la même infrastructure avec l’utilisation des mêmes outils pour leur commercialisation, les 
conditions de stockage des céréales dans les magasins de commerce expliqueraient la diversité 
génétique entre individus. Un adulte qui émerge sur du mil pourrait être engendré par des 
individus issus d’autres céréales ou bien même aurait commencé son cycle de développement sur 
un autre support alimentaire. Ce type d’infrastructure de stockage serait favorable à la diversité 
génétique des individus comme l’ont montré les travaux de Dia et al. (2014) qui avaient recensé 
le plus grand nombre d’haplotypes de T. castaneum dans les infrastructures de stockage de type 
magasin de commerce au Sénégal.  
Avec des coefficients de corrélation faibles et non significatifs, la distance génétique observée 
entre les populations Ouest-africaines de T. castaneum n’est pas sous l’influence significative de 
la distance géographique qui les séparent. Il a été démontré que la distance géographique entre 
des populations sénégalaises de T. castaneum (Dia et al., 2014) d’une part et d’Afrique 
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Occidentale et Centrale de Sitophilus zeamais (Ndiaye, 2018) d’autre part n’a pas une influence 
significative sur leur diversité génétique. 
III.2.2.3. Structure génétique des populations Ouest-africaines 
III.2.2.3.1 Assignation des individus Ouest-africains 
Les populations géographiques sont mieux assignées sur du riz que sur du mil qu’importe le type 
de regroupement. Sur du mil, les populations des deux Guinées sont les mieux assignées à 
postériori. Les individus guinéens mal-classés sont reclassés en majorité l’une dans l’autre. Les 
populations du Niger et du Sénégal ont les scores d’assignation à postériori les plus faibles et 
leurs individus mal assignés sont reclassés en forte majorité dans la population du Mali. Sur du 
riz, tous les individus du Burkina sont correctement assignés. Toutes les autres populations 
Ouest-africaines ont des individus mal assignés reclassés dans la population du Mali. Mis appart 
la population du Burkina, les populations du Sénégal et du Niger sont les mieux classées. 
Toutefois, leurs individus mal assignés sont reclassés l’une dans l’autre. Toutes les populations 
sauf celles des individus trophiques du riz au Sénégal et au Burkina ont des individus mal 
assignés reclassés dans la population du Mali. Cette forte affinité génétique que les individus des 
autres populations Ouest-africaines ont avec ceux de la population du Mali trouverait son 
explication dans la position géographique du Mali et son rôle dans les transactions transfrontières 
des céréales dans la sous-région Occidentale africaine.  Le Mali, se positionnant à la fois dans 
les sous-espaces échanges _ouest (de par sa partie sud-ouest) et _centre (par des autres parties), 
il représente le grenier du sous-espace _ouest et relie la transaction céréalière de ce dernier à celle 
du sous-espace _centre (Blein & Soule, 2014). Le reclassement des individus Ouest-africains 
mal-assignés dans les autres populations s’expliquerait par deux phénomènes. Sachant que la 
forte majorité des individus sahélo-soudaniens mal-classés sont reclassés dans le groupe 
soudanien, les affinités génétiques entre les populations des deux groupes bioclimatiques 
s’expliqueraient tout d’abord par leur affinités climatiques (PASR, CEDEAO et CILSS, 2005). 
Le reclassement des individus dans les autres populations trouverait aussi son explication dans 
les échanges céréaliers transfrontiers. Ces derniers sont favorisés par la libre circulation 
transfrontière des céréales dans la zone de l’UEMOA suite à la mise en place par cette dernière 
d’une politique agricole qui s’articule autour de trois grands axes dont l’un d’entre eux vise à 
approfondir le marché commun Ouest-africain dans le secteur agricole (AFD-CIRAD-FIDA, 
2011). Avec un score d’assignation des individus Ouest-africains dans leur sous-espace à 
postériori environ égal à 67%, la structuration de la commercialisation des céréales en sous-
espaces d’échanges dans la zone Ouest-africaine n’a pas structuré génétiquement la population 
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Ouest-africaine. Compte tenu du fait que Niger relie le Corridor Sahélien au sous-espace _centre 
et Mali relie ce dernier au sous-espace _ouest, la sous-structuration de la commercialisation des 
céréales en Afrique de l’Ouest n’est que partielle (Blein & Soule, 2014) pour être un bon facteur 
structurant de la population Ouest-africaine.  
Les individus Ouest-africains sont parfaitement correctement assignés dans leur population 
trophique à postériori. Gueye et al. (2015) ont démontré que le support alimentaire à un effet 
significatif sur le développement de T. castaneum. Les travaux de Sembene (2000) ont démontré 
la préférence des individus de C. serratus à se développer sur la plante hôte sur laquelle ils ont 
émergé. Partant de ces thèses, T. castaneum aurait une préférence de se développer sur la céréale 
sur laquelle ils ont émergé. La disponibilité des céréales en permanence dans les magasins de 
commerce céréaliers offrirait à T. castaneum la possibilité de dérouler son cycle de 
développement sur la céréale qu’il préfère. Sachant que le mil et le riz ont des compositions 
organoleptiques différentes (FAO, 1970 ; Michel, 1980), le type de substrat alimentaire, étant le 
support de développement de T. castaneum, aurait un effet structurant sur la génétique des 
populations Ouest-africaines de cet insecte. Cette hypothèse est en phases avec les travaux de 
Sembène et al. (2012) qui avaient révélé l'effet structurant de la plante hôte sur C. serratus.  
III.2.2.3.2 Structure génétique de la population Ouest-africaine 
Trois groupes génétiques ont été identifiés dans la sous-région Ouest-africaine. Ces groupes 
génétiques ont des génotypes plus ou moins similaires sur les deux populations trophiques. Sur 
la population trophique riz, le Groupe_2 est le plus différent des autres et est le génotype le plus 
homogène. Sur la population trophique mil, le Groupe_1 est le génotype le plus homogène. Les 
génotypes des trois clusters sont identifiés, avec des proportions différentes, dans tous les pays 
Ouest-africains. En fonction du génotype le mieux reproduit par la majorité des individus de 
chaque population, la structure génétique de chacune d’entre-elles peut être définie :  
Au Burkina : les individus du mil sont structurés suivant le génotype du Groupe_1 avec une forte 
introgression de celui du Groupe_2 et ceux du riz suivant le génotype du Groupe_3. En Gambie : 
les individus du mil sont structurés suivant le génotype du Groupe_1 et ceux du riz suivant le 
génotype du Groupe_2. En Guinée Bissau et en République de Guinée : la structure génétique 
des individus du mil est mieux expliquée par les génotypes des Groupes _2 et _3 et ceux du riz 
par les génotypes des Groupes _1 et _2. Au Sénégal et au Niger : la structure génétique des 
individus du mil est mieux expliquée par le génotype du Groupe_1 et ceux du riz par le génotype 
du Groupe_2. Au Mali : le génotype du Groupe_3 explique mieux la structure de ses populations. 
Les plus fortes introgressions ont été notées dans la triade Sénégal-Niger-Mali. Les conditions 
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bioclimatiques qui règnent dans chacun de ces pays Ouest-africains seraient déterminants dans 
la spécificité génétique de leurs populations. Avec la présence des trois génotypes dans chacun 
des groupes bioclimatiques, les individus sahéliens sont caractérisés par le génotype du Groupe_1 
(mil) et celui du Groupe_2 (riz). Les individus soudaniens se sont structurés suivant les génotypes 
des Groupes _1 et _3 pour les individus issus mil et ceux des Groupes _1 et _2 pour les individus 
issus du riz. Les individus sahélo-soudaniens se sont génétiquement structurés suivant le 
génotype du Groupe_1 (mil) et celui du Groupe_2 (riz) avec une forte introgression des autres 
génotypes. Le libre-échange céréalier entre les pays Ouest-africains serait capital dans la diversité 
génotypique de ces populations. Ce qui expliquerait la forte présence des trois génotypes dans 
chacun des groupes _ouest et _centre malgré la structuration du commerce céréalier en Afrique 
de l’Ouest en sous-espaces d’échanges.  
Parmi les trois génotypes identifiés en Afrique de l’Ouest, les deux (Groupes _1 et _2) sont 
spécifiques à la population trophique mil et l’autre (Groupe_3) à la population trophique riz. Les 
deux génotypes de la population trophique mil trouveraient leur explication dans les deux grandes 
variétés de mil (hâtif et tardif). Les travaux de Diack et al. (2017) ont révélé deux génotypes 
distincts qui expliquent respectivement la structure génétique de ces deux variétés. Sachant qu’il 
existe un rapport direct entre l’insecte et son support alimentaire de développement, cette pareille 
structure génétique des individus de T. castaneum issus du mil calqueraient celle des deux 
grandes variétés de cette céréale.  
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Conclusion partielle 
La caractérisation génétique de la population Ouest-africaine montre l’existence d’une variabilité 
et d’une diversité génétique de cette population. Les marqueurs génétiques utilisés, aussi 
polymorphes et variables, sont adéquats pour caractériser la génétique des populations Ouest-
africaines. Toutes les populations géographiques sont génétiquement variables. Les populations 
guinéennes sont les plus génétiquement proches entre elles et les plus différentes des autres. La 
triade Niger-Mali-Sénégal se différencie des populations du Burkina et de la Gambie qui révèlent 
une certaine affinité génétique. Les conditions bioclimatiques expliquent une partie de la 
diversité génétique entre populations avec une structuration significative des individus en 
fonction des zones bioclimatiques. Les populations évoluant dans les mêmes conditions 
bioclimatiques révèlent plus d’affinité génétique par rapport aux populations évoluant dans des 
conditions bioclimatiques différentes. La structuration de la commercialisation des céréales en 
sous-espaces d’échanges n’a pas un effet structurant significatif sur la génétique des populations 
Ouest-africaines du fait des pays comme le Mali et le Niger qui représentent, de par leur position 
géographique, des relais commerciaux de flux céréaliers entre sous-espaces et facilitent les 
échanges céréaliers entre eux. Trois groupes génétiques sont identifiés en Afrique de l’Ouest. 
Dans chaque population géographique, les trois génotypes ont été identifiés à des proportions 
différentes. Les situations de stockage dans les magasins de commerce, les libres échanges 
céréaliers transfrontiers expliquent à la fois cette diversité génétique intrapopulation et les 
affinités génétiques entre populations évoluant dans des conditions bioclimatiques différentes. 
La structure génétique spécifique de chaque population géographique est en plus grande partie 
expliquée par les conditions bioclimatiques qui y règnent. Les populations trophiques du mil et 
du riz sont nettement génétiquement différenciées. Le support alimentaire est le facteur le plus 
déterminant dans la diversité, la structuration et la structure génétique de la population Ouest-
africaine de T. castaneum.
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Conclusion générale te perspectives 
La caractérisation morphogénétique de la population Ouest-africaine a révélé, entre les résultats 
des études morphologiques et génétiques, une concordance dans la variabilité, la diversité et la 
structure de cette population. Deux sources expliquent significativement cette variabilité. Une 
source géographique mineure qui différencie significativement les populations géographiques 
faisant apparaitre trois formes morphogénétiques différentes. Ces dernières, étant identifiées dans 
trois zones où règnent des conditions bioclimatiques différentes, représentent des écotypes 
Ouest-africains. L’écotype sahélien regroupe les individus du Sénégal et du Niger, l’écotype 
soudanien rassemble les individus de la Guinée Bissau et de la République de Guinée et l’écotype 
Sahélo-soudanien réunit les individus du Mali, du Burkina Faso et de la Gambie. Néanmoins, 
des affinités morphogénétiques notées entre ces écotypes sont dues à la libre commercialisation 
transfrontière des céréales dans la sous-région Ouest-africaine. La structuration du commerce 
céréalier en Afrique de l’Ouest n’a pas une influence significative sur la structuration 
morphogénétique de ces populations du fait de la position géographique des pays comme le Niger 
et le Mali qui entretiennent à la fois des échanges céréaliers avec plusieurs sous-espaces. Une 
source trophique majeure différencie sur le plan morphogénétique deux populations en fonction 
du support alimentaire de développement (mil et riz) dans tous les pays, faisant apparaitre deux 
biotypes Ouest-africains. Le support alimentaire est de loin le facteur le plus important dans le 
déterminisme génétique de T. castaneum et a un effet structurant très significatif des populations 
Ouest-africaines. Malgré cette structure morphogénétique, tous les biotypes et écotypes sont 
identifiés dans chacun des pays Ouest-africains. Cette diversité intrapopulation est expliquée par 
deux facteurs : les conditions de stockage des céréales dans les magasins de commerce favorisant 
le brassage morphogénétique des biotypes et la libre commercialisation des céréales dans la sous-
région provoquant le brassage entre écotypes.  
A la suite de ces études morphogénétiques sur T. castaneum en Afrique de l’Ouest, il est essentiel 
d’étudier l’écophysiologie des biotypes et écotypes Ouest-africains dans le but de s’informer sur 
le comportement (paramètres biodémographiques) de chacun d’entre eux face à plusieurs 
conditions biophysiques et sur plusieurs types de support alimentaire. Il est aussi important de 
savoir le caractère vorace de chaque biotype et écotype face à plusieurs substrats alimentaires.  
Dans le but de proposer une méthode de lutte biologique en plus des stratégies de lutte adaptées, 
il est également important de voir le comportement de chaque biotype et écotype face à plusieurs 
extraits de plantes à propriétés insecticides. 
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Recommandations 
Le support alimentaire est un facteur majeur de diversité et de structuration morphogénétique de 
T. castaneum. Le stockage permanent de plusieurs céréales dans la même infrastructure 
(conditions de stockage des céréales dans les magasins de commerce) permet à T. castaneum 
d'user plusieurs supports alimentaires durant les différents stades de son cycle de développement. 
Le déplacement de T. castaneum d'un support alimentaire à un autre est facilité d'une part par 
l'utilisation des mêmes outils de commercialisation (bol, plateau, ...) sur plusieurs types de 
céréales et d'autre part par le rapprochement des sacs de stockage de ces céréales dans une 
infrastructure commune. Dans le but d'amoindrir la diversité morphogénétique de T. castaneum 
dans le temps au sein des pays Ouest-africains, il est recommandé d'adopter l'habitude d'espacer 
les sacs de stockage des céréales dans les magasins de commerce et d'utiliser des outils de 
commercialisation spécifiques pour chaque céréale. 
Les mêmes conditions bioclimatiques ne règnent pas dans tous les pays Ouest-africains. T. 
castaneum s'est différencié en écotypes dans des zones bioclimatiques différentes. La libre 
commercialisation transfrontière des céréales est un facteur important de diversité 
morphogénétique intrapopulation de T. castaneum et permet un écotype spécifique à une zone 
bioclimatique donnée d'être transporté vers une autre zone et accroit ainsi la diversité 
morphogénétique de sa population d'accueil. La structuration du commerce céréalier en sous 
espaces d'échanges céréaliers dans la zone Ouest-africaine est une bonne stratégie pour limiter la 
diversité génétique. La structuration du commerce céréalier impacterait mieux sur celle de T. 
castaneum si les flux céréaliers respectent les sous-espaces délimités.
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Annexe 1 : Moyennes (± Écart-type) des log-transformées pour chaque population et test de significativité par 
paire de populations : les lettres (a, b, c et d) désignent des différences morphologiques significatives entre les 
écotypes pour la variable considérée au seuil de significativité de 5%. Mil représente la spéculation sur la quelle 
T. castaneum a été échantillonné et élevé.  
 
Annexe 2 : Moyennes (± Écart-type) des log-transformées pour chaque population et test de significativité par 
paire de populations : les lettres (a, b, c et d) désignent des différences morphologiques significatives entre les 
écotypes pour la variable considérée au seuil de significativité de 5%. Riz représente la spéculation sur la quelle 
T. castaneum a été échantillonné et élevé. 
 
 
 
 
 
 
 
Mil B. Faso G. Bissau R. Guinée Gambie Mali Niger Sénégal 
Dpc 0.26 ± 0.040c 0.25 ± 0.014ab 0.27 ± 0.026ab 0.26 ± 0.031bc 0.26 ± 0.025bc 0.26 ± 0.010bc 0.24 ± 0.006a 
L1s 0.83 ± 0.032ab 0.82 ± 0.038a 0.86 ± 0.026d 0.82 ± 0.035a 0.85 ± 0.007cd 0.84 ± 0.030bd 0.83 ± 0.021abc 
Lc3 0.64 ± 0.012a 0.67 ± 0.030bc 0.65 ± 0.008a 0.71 ± 0.041d 0.65 ± 0.007ab 0.67 ± 0.031c 0.64 ± 0.006a 
Lf3 0.93 ± 0.039bc 0.95 ± 0.014c 0.92 ± 0.046b 0.94 ± 0.013bc 0.92 ± 0.047b 0.86 ± 0.010a 0.94 ± 0.006bc 
LmA 0.94 ± 0.012c 0.96 ± 0.026c 0.91 ± 0.050ab 0.94 ± 0.014bc 0.90 ± 0.047a 0.91 ± 0.044a 0.89 ± 0.049a 
Lme 2.50 ± 0.100a 2.57 ± 0.043ab 2.53 ± 0.095a 2.52 ± 0.123a 2.58 ± 0.097ab 2.62 ± 0.062b 2.53 ± 0.117a 
Lmt 1.04 ± 0.012ab 1.06 ± 0.026b 1.02 ± 0.054a 1.07 ± 0.051b 1.02 ± 0.051b 1.02 ± 0.055b 1.04 ± 0.023a 
Lp 1.05 ± 0.018ab 1.08 ± 0.036cd 1.07 ± 0.033bc 1.10 ± 0.040d 1.05 ± 0.007ab 1.03 ± 0.037a 1.04 ± 0.006a 
Lpy 0.57 ± 0.063a 0.57 ± 0.056a 0.63 ± 0.043b 0.59 ± 0.044a 0.56 ± 0.032a 0.56 ± 0.019a 0.63 ± 0.021a 
Lta3 0.64 ± 0.022bc 0.55 ± 0.014a 0.55 ± 0.008a 0.54 ± 0.021a 0.62 ± 0.057b 0.63 ± 0.041bc 0.65 ± 0.032c 
Lti3 0.90 ± 0.048ab 0.92 ± 0.037bc 0.94 ± 0.029c 0.90 ± 0.049a 0.94 ± 0.030c 0.95 ± 0.029c 0.94 ± 0.006c 
l1s 1.18 ± 0.045a 1.23 ± 0.036c 1.18 ± 0.043a 1.22 ± 0.041bc 1.22 ± 0.045bc 1.20 ± 0.050ab 1.23 ± 0.021c 
lme 1.03 ± 0.033bc 1.00 ± 0.043ab 1.02 ± 0.045bc 1.04 ± 0.014c 1.01 ± 0.049b 0.97 ± 0.032a 1.02 ± 0.036bc 
lmt 0.94 ± 0.012ab 0.97 ± 0.030c 0.95 ± 0.008ac 0.97 ± 0.051c 0.96 ± 0.035bc 0.96 ± 0.010ac 0.94 ± 0.006a 
lp 1.17 ± 0.042a 1.22 ± 0.038cd 1.17 ± 0.037ab 1.20 ± 0.040c 1.20 ± 0.047bc 1.16 ± 0.010ac 1.24 ± 0.006a 
lpy 1.01 ± 0.047b 1.01 ± 0.047b 1.03 ± 0.036b 1.02 ± 0.036b 0.95 ± 0.007a 0.97 ± 0.037a 1.02 ± 0.033b 
Riz B. Faso G. Bissau R. Guinée Gambie Mali Niger Sénégal 
Dpc 0.34 ± 0.051b 0.29 ± 0.041a 0.33 ± 0.041b 0.32 ± 0.031b 0.31 ± 0.039ab 0.32 ± 0.036b 0.34 ± 0.033b 
L1s 0.85 ± 0.036d 0.86 ± 0.032d 0.80 ± 0.063c 0.74 ± 0.054b 0.80 ± 0.044c 0.71 ± 0.038ab 0.69 ± 0.069a 
Lc3 0.65 ± 0.032d 0.65 ± 0.012d 0.63 ± 0.051c 0.66 ± 0.036b 0.66 ± 0.028c 0.67 ± 0.026ab 0.65 ± 0.019a 
Lf3 0.92 ± 0.040b 0.95 ± 0.017b 0.94 ± 0.047b 0.93 ± 0.040b 0.95 ± 0.020b 0.93 ± 0.036b 0.89 ± 0.045a 
LmA 0.87 ± 0.048ab 0.91 ± 0.050c 0.92 ± 0.047c 0.89 ± 0.029bc 0.91 ± 0.047c 0.87 ± 0.030ab 0.86 ± 0.019a 
Lme 2.42 ± 0.072a 2.52 ± 0.097bc 2.47 ± 0.094ab 2.53 ± 0.069bc 2.54 ± 0.091c 2.53 ± 0.080bc 2.47 ± 0.104ab 
Lmt 1.04 ± 0.007ab 1.05 ± 0.012ab 1.04 ± 0.042ab 1.08 ± 0.027c 1.02 ± 0.040a 1.05 ± 0.035a 1.04 ± 0.044b 
Lp 1.04 ± 0.026ab 1.06 ± 0.033ab 1.03 ± 0.046ab 1.03 ± 0.041c 1.04 ± 0.038a 1.07 ± 0.026b 0.99 ± 0.044ab 
Lpy 0.57 ± 0.046ce 0.54 ± 0.031bc 0.47 ± 0.014a 0.51 ± 0.024ab 0.58 ± 0.035de 0.55 ± 0.018cd 0.60 ± 0.09e 
Lta3 0.56 ± 0.036a 0.55 ± 0.022a 0.55 ± 0.041a 0.53 ± 0.041a 0.54 ± 0.035a 0.59 ± 0.046b 0.61 ± 0.041b 
Lti3 0.93 ± 0.027cd 0.95 ± 0.012d 0.93 ± 0.049cd 0.89 ± 0.051b 0.85 ± 0.017a 0.90 ± 0.053bc 0.88 ± 0.038ab 
l1s 1.14 ± 0.019a 1.18 ± 0.043c 1.19 ± 0.036c 1.19 ± 0.029c 1.19 ± 0.038c 1.15 ± 0.018ab 1.17 ± 0.034bc 
lme 0.95 ± 0.033a 1.02 ± 0.038d 0.97 ± 0.014ab 0.98 ± 0.027bc 1.00 ± 0.046cd 0.97 ± 0.026ab 0.96 ± 0.013a 
lmt 0.94 ± 0.019bc 0.95 ± 0.012c 0.94 ± 0.047bc 0.91 ± 0.028a 0.92 ± 0.039ab 0.97 ± 0.030d 0.94 ± 0.038bc 
lp 1.15 ± 0.032a 1.17 ± 0.034a 1.23 ± 0.047c 1.20 ± 0.033bc 1.18 ± 0.055ab 1.17 ± 0.026a 1.16 ± 0.027a 
lpy 0.94 ± 0.007b 0.99 ± 0.046c 0.90 ± 0.047a 0.96 ± 0.034b 0.96 ± 0.041b 0.95 ± 0.018b 0.96 ± 0.013 b 
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ANNEXES 
Annexe 3 : Moyennes ± Écart-type des log-t pour chaque groupe et test de significativité des écarts de 
moyennes : Les lettres (a, b et c) désignent des différences morphologiques significatives entre les 
groupes pour la log-t considérée au seuil de significativité de 5%. 
 
Annexe 4 : Moyennes (± Écart-type) des log-transformées pour chaque population et test de 
significativité par paire de populations : les lettres (a et b) désignent des différences de moyennes 
significatives de log-t entre ces populations. 
 Mil Riz 
Logt _Centre _Ouest P-valeur _Centre _Ouest P-valeur 
Lmt 1,03 ± 0,044a 1,04 ± 0,041a 0,359 1,03 ± 0,033a 1,04 ± 0,036b 0,017 
lmt 0,95 ± 0,023a 0,95 ± 0,022a 0,060 0,94 ± 0,038a 0,94 ± 0,035a 0,164 
LmA 0,91 ± 0,043a 0,92 ± 0,053a 0,727 0,89 ± 0,046a 0,90 ± 0,049b 0,028 
Lp 1,04 ± 0,025a 1,06 ± 0,033a 0,210 1,05 ± 0,033a 1,03 ± 0,050b 0,017 
lp 1,17 ± 0,040a 1,21 ± 0,041b 4,2e-06 1,17 ± 0,040a 1,20 ± 0,047b 0,001 
Dpc 0,26 ± 0,028a 0,25 ± 0,019b 1,0e-07 0,32 ± 0,043a 0,32 ± 0,045a 0,529 
Lf3 0,90 ± 0,048a 0,93 ± 0,031b 0,002 0,93 ± 0,035a 0,93 ± 0,046a 0,900 
Lc3 0,66 ± 0,024a 0,65 ± 0,022b 0,011 0,66 ± 0,029a 0,64 ± 0,034a 0,2465 
Lti3 0,93 ± 0,042a 0,93 ± 0,028a 0,0629 0,90 ± 0,049a 0,92 ± 0,046b 0,001 
Lta3 0,63 ± 0,043a 0,58 ± 0,052b 3,8e-12 0,56 ± 0,045a 0,57 ± 0,045a 0,049 
Lme 2,57 ± 0,100a 2,54 ± 0,092b 0,006 2,50 ± 0,096a 2,49 ± 0,100a 0,548 
lme 1,00 ± 0,044a 1,01 ± 0,042a 0,468 0,97 ± 0,041a 0,98 ± 0,037b 0,003 
L1s 0,84 ± 0,028a 0,83 ± 0,033b 0,009 0,79 ± 0,071a 0,78 ± 0,089a 0,472 
l1s 1,20 ± 0,048a 1,22 ± 0,041a 0,193 1,16 ± 0,034a 1,18 ± 0,038b 4,4e-05 
Lpy 0,56 ± 0,042a 0,61 ± 0,052b 3,7e-09 0,57 ± 0,037a 0,54 ± 0,079b 4,7e-05 
lpy 0,98 ± 0,041a 1,02 ± 0,040b 2,5e-08 0,95 ± 0,027a 0,95 ± 0,055a 0,300 
 
 
 
 
 Mil Riz 
Logt Sahélien Sah-Sou Soudanien Sahélien Sah-Sou Soudanien 
Dpc 0,25 ± 0,013a 0,27 ± 0,034b 0,25 ± 0,021ab 0,33 ± 0,036a 0,33 ± 0,047a 0,31 ± 0,047a 
L1s 0,84 ± 0,027a 0,84 ± 0,027a 0,84 ± 0,038a 0,70 ± 0,056a 0,83 ± 0,048b 0,83 ± 0,058b 
Lc3 0,66 ± 0,029ab 0,65 ± 0,011a 0,66 ± 0,023b 0,66 ± 0,024a 0,66 ± 0,030b 0,64 ± 0,038b 
Lf3 0,90 ± 0,041a 0,93 ± 0,043b 0,93 ± 0,037b 0,91 ± 0,044a 0,94 ± 0,034b 0,94 ± 0,035b 
LmA 0,90 ± 0,047a 0,92 ± 0,042a 0,94 ± 0,047b 0,87 ± 0,026a 0,89 ± 0,051a 0,92 ± 0,049b 
Lme 2,58 ± 0,105a 2,54 ± 0,105a 2,55 ± 0,076a 2,50 ± 0,097a 2,48 ± 0,101a 2,50 ± 0,097a 
Lmt 1,03 ± 0,043ab 1,03 ± 0,038a 1,04 ± 0,047b 1,04 ± 0,040a 1,03 ± 0,030b 1,04 ± 0,030a 
Lp 1,04 ± 0,026a 1,05 ± 0,014a 1,07 ± 0,035b 1,03 ± 0,053a 1,04 ± 0,032a 1,05 ± 0,044a 
Lpy 0,60 ± 0,039a 0,56 ± 0,050b 0,60 ± 0,059a 0,58 ± 0,074a 0,58 ± 0,041a 0,51 ± 0,042b 
Lta3 0,64 ± 0,038a 0,63 ± 0,044a 0,55 ± 0,011b 0,60 ± 0,044a 0,55 ± 0,037b 0,55 ± 0,032b 
Lti3 0,94 ± 0,021a 0,92 ± 0,046a 0,93 ± 0,034a 0,89 ± 0,048a 0,89 ± 0,047a 0,94 ± 0,037b 
l1s 1,21 ± 0,041a 1,20 ± 0,048a 1,20 ± 0,046a 1,16 ± 0,029a 1,17 ± 0,038a 1,18 ± 0,039b 
lme 1,00 ± 0,040a 1,02 ± 0,043ab 1,01 ± 0,044b 0,96 ± 0,021a 0,98 ± 0,047a 1,00 ± 0,038b 
lmt 0,95 ± 0,013a 0,95 ± 0,027a 0,96 ± 0,023b 0,96 ± 0,037a 0,93 ± 0,032b 0,94 ± 0,034c 
lp 1,20 ± 0,041a 1,18 ± 0,047a 1,20 ± 0,045a 1,17 ± 0,026a 1,17± 0,046a 1,20 ± 0,051b 
lpy 1,00 ± 0,042a 0,98 ± 0,044b 1,02 ± 0,043c 0,96 ± 0,016a 0,95 ± 0,031b 0,95± 0,067ab 
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Articles de la thèse : Sept articles ressortent de la thèse dont un (ci-dessous) déjà publié, 
deux autres soumis à des revues à impact factor, un en cours de soumission et trois en cours de 
rédaction.  
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Thèse de Doctorat unique en Biologie Animale, Spécialité : Génétique des Populations 
Prénoms et NOM : Cheikh Abdou Khadre Mbacké DIA 
Titre de la Thèse : Caractérisation morphogénétique des populations Ouest-africaines de Tribolium castaneum Herbst 
(Coleoptera :  Tenebrionidae), ravageurs des céréales stockées : différenciation en races hôtes et écotypes 
Résumé :  
Tribolium castaneum, ravageur primaire des denrées stockés, est un coléoptère cosmopolite et polyphage. Sa capacité 
à dérouler son cycle de développement sur divers substrats alimentaires et dans toutes les conditions bioclimatiques a 
suscité des réflexions sur son adaptabilité morphologique et génétique. Cette thèse avait pour objectif de caractériser 
morphologiquement puis génétiquement les populations trophiques et géographiques de T. castaneum dans la zone 
Ouest-africaine. Plusieurs pays Ouest-africains ont été échantillonnés dont seulement sept d'entre eux hébergent T. 
castaneum. Suite aux études morphométriques, statistiques et génotypiques, le facteur trophique est celui qui structure 
mieux les individus Ouest-africains. Les populations trophiques du mil et du riz sont morphologiquement et 
génétiquement différenciées et représentent chacune un biotype à part entière. Il existe entre les populations 
géographiques Ouest-africaines une différenciation génétique significative, mais cette dernière est expliquée par les 
différentes conditions bioclimatiques qui règnent dans ces pays. Les populations qui évoluent dans les mêmes 
conditions bioclimatiques ne sont pas morphogénétiquement différenciées, à quelques exceptions près (entre 
populations géographiques des pays où règne le climat sahélo-soudanien). Selon ses conditions bioclimatiques, trois 
écotypes Ouest-africains ont été caractérisés : sahélien, soudanien et sahélo-soudanien. Le facteur bioclimatique a un 
effet structurant sur la morphologie et la génétique des populations Ouest-africaines. La sous-structuration de la 
commercialisation des céréales en sous-espaces d'échanges céréaliers dans la zone Ouest-africaine n’a pas une 
influence significative sur la structuration morphogénétique de ces populations du fait de la position géographique des 
pays comme le Niger et le Mali qui entretiennent à la fois des échanges céréaliers avec plusieurs sous-espaces. Les 
conditions de stockage dans les magasins de commerce favorisent la diversité morphogénétique intrapopulation de T. 
castaneum.  
Mots clés : Tribolium castaneum, Afrique de l’Ouest, morphogénétique, écotypes, mil, riz. 
 
 
PhD Animal Biology, Speciality: Population Genetics 
First name and NAME: Cheikh Abdou Khadre Mbacké DIA 
Thesis Title: Morphogenetic characterization of West Africa populations of Tribolium castaneum Herbst 
(Coleoptera:  Tenebrionidae), pest of stored grains: differentiation into host-breeds and ecotypes 
Summary:  
Tribolium castaneum, the primary pest of stored commodities, is a cosmopolitan and polyphagous Coleoptera. Its 
ability to unroll its development cycle on various food substrates and in all bioclimatic conditions has led to reflections 
on its morphological and genetic adaptability. The objective of this thesis was to characterize morphologically and 
genetically the trophic and geographical populations of T. castaneum in the West African zone. Several West African 
countries have been sampled, of which only seven are home to T. castaneum. Following morphometric, statistical and 
genotypic studies, the trophic factor is the one that better structures West African individuals. The trophic populations 
of millet and rice are morphologically and genetically differentiated and each represents a biotype in its own right. 
There is significant genetic differentiation between West African geographic populations, but this is explained by the 
different bioclimatic conditions prevailing in these countries. Populations that evolve under the same bioclimatic 
conditions are not morphogenetically differentiated, with some exceptions (between geographical populations of 
countries where the Sahelo-Sudanese climate prevails). According to its bioclimatic conditions, three West African 
ecotypes have been characterized: Sahelian, Sudanese and Sahelo-Sudanese. The bioclimatic factor has a structuring 
effect on the morphology and genetics of West African populations. The under-structuring of grain marketing in cereal 
trade sub-space in the West African zone does not have a significant influence on the morphogenetic structuring of 
these populations because of the geographical position of countries such as Niger and Mali which maintain both cereal 
trade with several subspaces. Storage conditions in commercial stores favour the morphogenetic intrapopulation 
diversity of T. castaneum. 
Keywords: Tribolium castaneum, West Africa, Morphogenetic, ecotypes, millet, Rice 
 
